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Resumen 
En la Fundación Instituto de Inmunología de Colombia (FIDIC) existe una 
estrategia para el diseño de vacunas sintéticas. Ésta se basa en la identificación 
de fragmentos peptídicos de más o menos 20 aminoácidos provenientes de las 
proteínas involucradas en la invasión de diferentes patógenos a sus respectivas 
células objetivo (hospederas). 
Se quiere, para una proteína dada, identificar los fragmentos que tengan una alta 
capacidad de unión específica (del inglés High Activity Binding Peptides, HABP) a 
células eritrocíticas, sin tener que examinarlos experimentalmente, 
exclusivamente en cortes de 20 aminoácidos, para de esta manera  poder 
recorrer cada elemento de la cadena como punto de partida para su predicción. 
Se emplean diferentes herramientas computacionales para intentar predecir los 
HABP y se utiliza una peptidoteca revisada del resultado experimental de 63 
proteínas y un pseudogén, la cual contiene 2483 péptidos debidamente 
clasificados como HABP o no HABP. 
Los resultados no permiten aún predecir con precisión un HABP, pero sirven de 
acercamiento para seguir explorando alternativas computacionales que permitan 
reducir los tiempos y los costos de las fases experimentales en la elaboración de 
vacunas sintéticas. 
Palabras clave: péptidos, HABP, vacunas sintéticas, herramientas 
computacionales, simuladores, inteligencia artificial, comportamientos 
emergentes. 
  







In the Fundación Instituto de Inmunología de Colombia (FIDIC), a strategy for the 
design of synthetic vaccines has been implemented. It is based on the 
identification of peptide fragments of about 20 amino acids from the proteins 
involved in the invasion of various pathogens to their respective target cells (host). 
It wants, for a given protein, to identify fragments with a high specific binding 
ability (High Activity Binding Peptides, HABP) to an erythrocyte cell, without 
having to examine experimentally, only 20 amino acid cuts, in this way to explore 
every string element as a starting point for your prediction. 
Different computational tools are used as an attempt to predict the HABP, also   a 
revised  peptide library containing previous experimental results is used The 
peptide library contains a collection of 63 proteins and 2483 properly classified 
peptides, as HABP or not HABP, and a pseudogene. 
The results do not accurately predict a peptide being HABP yet. However, they 
serve as a starting point to continue exploring alternative approaches to reduce 
the computational time and cost represented by the experimental phases in the 
development of synthetic vaccines. 
Keywords: peptides, HABP, synthetic vaccines, computational tools, simulators, 
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El deseo de mantener condiciones óptimas de vida se ha visto enfrentado con las 
condiciones ambientales y culturales e incluso con el mismo cuerpo, ya que es su 
interior el lugar del peligro. Éste el caso de las enfermedades. Por medio de la 
observación y la experimentación, poco a poco se fueron deduciendo técnicas 
para generar inmunidad en las personas aún sin saber las causas que la 
producían.  
Hoy en día, se sabe que las enfermedades son causadas por microorganismos 
patógenos o mutaciones de las propias células del cuerpo. Existen una gran 
variedad de métodos para la obtención de vacunas contra distintas enfermedades 
y se siguen desarrollando nuevos y más complejos procesos, con lo cual se 
hacen más efectivas. 
En la Fundación Instituto de Inmunología de Colombia (FIDIC) existe una 
estrategia para el diseño de vacunas sintéticas basada en la identificación de 
fragmentos peptídicos de más o menos 20 aminoácidos provenientes de las 
proteínas involucradas en la invasión de diferentes patógenos a sus respectivas 
células blanco o células hospederas[1][2]. 
La metodología ha sido desarrollada tomando como modelo la enfermedad de la 
Malaria, causada por el parásito Plasmodium falciparum[3] y se está aplicando a 
otros agentes patógenos tales como Micobacterium tuberculosis (TBC) [4] y Virus 
del papiloma humano (VPH)[5]. Mediante estudios del tipo receptor-ligando entre 
los péptidos y la célula hospedera se determina cuáles de éstos presentan alta 
capacidad de unión específica[6], lo que sugiere que el péptido es utilizado como 
ligando durante la invasión y podría utilizarse para inducir una respuesta inmune 
protectiva. Posteriormente, se identifican los “residuos críticos” para cada péptido 
de alta capacidad de unión de secuencia conservada que no induce respuesta 
inmune protectora. Se lleva a cabo mediante ensayos de unión competitiva entre 
el péptido nativo y análogos scan de glicina. A partir de los análogos que no se 
unen a la célula blanco (por el cambio de residuo), se diseñan análogos con 
permutaciones en sus residuos críticos para determinar si en los monos Aotus 
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éstos inducen la respuesta inmune protectiva deseada y, en caso de que así sea, 
son incluidos como subunidad de la vacuna[7]. 
En la Figura 1 se describe la metodología seguida para la identificación de los 
péptidos de unión específica a las células blanco, derivados de proteínas 
involucradas en la invasión del parasito Plasmodium falciparum. 
 
Figura 1: Diagrama de la metodología seguida para la identificación de los péptidos de unión específica a 
las células blanco, derivados de proteínas involucradas en la invasión del parasito Plasmodium 
Falciparum 
 
El área en rojo de la Figura 1 nos muestra la parte de la metodología en la que se 
pretende reducir los costos, tiempo y esfuerzo del equipo de investigadores 
mediante el uso de herramientas bioinformáticas. 
Esta etapa consiste en la identificación de péptidos de unión de las proteínas 
seleccionadas para, luego de la deducción de su secuencia, empezar a 
sintetizarlas en péptidos de 20 aminoácidos de longitud (no superpuestos) y 
probar experimentalmente uno por uno si es un HABP. 
Al dividir las proteínas en péptidos de 20 residuos y sintetizarlas en el laboratorio, 
surgen dos problemas: el primero es que las secuencias de péptidos intermedios 
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que no fueron sintetizadas (ya que no son superpuestos) pueden ser HABP. El 
segundo es el esfuerzo que significa sintetizar y probar todos los cortes 
resultantes[8]. 
Por ejemplo, para una proteína de 2000 aminoácidos de longitud, se podrían 
realizar 1981 cortes, pero solo se hacen 100 cortes.  
Un modelo computacional de predicción de HABP permitiría examinar las 
secuencias en varias longitudes, desde cualquier punto de partida, y no sólo los 
definidos como múltiplos de 20.También permitiría un ahorro de tiempo, esfuerzo 
y dinero al sintetizar y probar solamente un grupo más pequeño de posibles 
HABP.  
Se quiere, para la secuencia de una proteína dada, predecir los fragmentos que 
sean HABP, recorriendo toda la secuencia de la proteína haciendo 


















1. 1. Caracterización de vacunas sintéticas 
Para iniciar la presentación del modelo informático, se establecerán los elementos 
mínimos necesarios del campo de conocimiento en el cual se relaciona la 
informática y la inmunología. Para esto, se hará un breve recorrido por las 
prácticas entorno a la elaboración de las vacunas y, posteriormente, se hará 
énfasis en la elaboración de vacunas sintéticas. 
1.1 Elaboración de vacunas 
1.1.1 Definición 
Las vacunas son antígenos (naturales o biosintéticos) previamente elaborados, 
en los cuales se espera que, al ser suministrados en un organismo, éste produzca 
anticuerpos contra los antígenos inoculados. Luego, en una infección natural o 
inducida, estos anticuerpos reconocen específicamente a los patógenos 
invasores (de donde proviene el antígeno) evitando la infección y por lo tanto la 
enfermedad. La capacidad de reconocer al patógeno en el tiempo, luego de la 
inmunización del antígeno, se conoce como “memoria inmunológica”. Esto puede 
significar una inmunidad permanente frente al patógeno o a la enfermedad. Éstos 
atacan específicamente a ciertos agentes invasores, productores de 
enfermedades, y pueden generar algo llamado “memoria inmunológica”, lo cual 
significa una inmunidad permanente frente a la enfermedad. 
1.1.2 Historia 
El nombre vacuna proviene del latín "vaccinus-a-um", "(vacuno)"; de "vacca-ae", 
"vaca", debido a que de este animal se derivó la primera vacuna desarrollada 
contra la viruela humana en 1796. Sin embargo, la historia del desarrollo de las 
vacunas se remonta mucho más atrás, pues desde el siglo II antes de Cristo, en 
China, a los pacientes que sufrían de viruelas leves se les recogía fragmentos de 
las descamaciones que producían sus pústulas, los cuales eran molidos hasta 
conseguir un polvo que luego era inhalado, esperando que esto lograra una 
respuesta inmune [9]. 
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También los turcos tenían la costumbre de beber los fluidos de los casos leves de 
viruela que encontraran, esperando que esto desarrollara una respuesta inmune 
en el organismo de quien ingería la sustancia. 
En 1718 Lady Mary Wortley Montague usó el método de inoculación turca con 
sus propios hijos. Ella trató de introducir en Inglaterra el método de vacunación. 
En 1796 un médico rural de Inglaterra llamado Edward Jenner observó, durante la 
época de mayor mortalidad por viruela en Europa, que las personas que 
trabajaban en la recolección de la leche de las vacas eran contagiadas por una 
“viruela vacuna” o viruela de la vaca (Cowpox), debido a su regular contacto con 
las vacas. Además, observó que después desarrollaban inmunidad contra la 
viruela común. Posteriormente, se comprobó que esta viruela vacuna era una 
variante leve de la viruela humana.  
Edward Jenner extrajo de la mano de una granjera llamada Sarah Nelmes la 
viruela vacuna (distinta de la vacuna de la viruela) y se la inyectó en el brazo a un 
niño de ocho años llamado James Phipps. 
El niño desarrolló la viruela vacuna y después de 48 días, cuando ya estaba 
recuperado de la viruela vacuna, le inyectó en el brazo viruela humana, ante lo 
cual el niño no mostró ningún síntoma ni desarrolló la enfermedad [10]. 
En 1881, Louis Pasteur llevó a cabo un experimento público que consistió en 
infectar a un grupo de carneros con un cultivo de Bacillus anthracis, bacteriaque 
produce la enfermedad del ántrax (distinto al conocido normalmente como arma 
biológica, que tiene un efecto cutáneo, pero igualmente mortal). 
Pasteur le aplicó inicialmente al grupo una dosis pequeña de virus. Después de 
un tiempo aumentó la dosis y, finalmente, les inyectó una gran cantidad tanto a 
los previamente infectados con dosis pequeñas, como a otros animales no 
vacunados previamente, los cuales sirvieron de grupo control. 
El resultado fue la muerte de todos los animales no previamente vacunados y la 
demostración de que los previamente infectados con dosis pequeñas estaban 
sanos y ya no presentaban síntomas de la enfermedad. 
Después de concluido el experimento, Pasteur introdujo los términos “vacuna” y 
“vacunación” como un reconocimiento y homenaje a Edward Jenner. 
De ahí en adelante se han desarrollado más vacunas y antígenos elaborados por 
distintos científicos, de los cuales se pueden destacar a: 
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 Emil Adolf von Gelming y Shibasaburo Kitasato, vacunas contra la Difteria y el 
Tétanos en 1891. 
 Léon Calmetre y Camille Guérin, vacuna BCG contra la tuberculosis en 1906. 
 Jonas E. Salk, vacuna contra la poliomielitis en1954. 
 John F. Enders, vacuna contra el Sarampión en 1960.   
 Thomas H. Séller, vacuna contra la Rubeola en 1962. 
Existen más vacunas desarrolladas actualmente, como las de la tos ferina, la 
Hepatitis A y B, la neumonía, la fiebre amarilla, la tifoidea, la gripe o Influenza, las 
Paperas, la Varicela y la Malaria. 
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1.2 Tipos de vacunas 
Existen varias formas de desarrollar vacunas, lo cual influye en su clasificación: 
1.2.1 Vacunas Inactivas 
Consisten en microorganismos patógenos tratados con calor y productos 
químicos (formol) o radiación, para causar su muerte y por lo tanto su capacidad 
infectiva y de causar daño. Éstas vacunas suelen ser de duración limitada o 
incompleta por lo cual es necesaria la aplicación de más de una dosis. Como 
ejemplos de estas vacunas tenemos las vacunas del Cólera, Peste Bubónica, 
gripe y Hepatitis A[11]. 
1.2.2 Vacunas Vivas Atenuadas 
Consisten en microorganismos cultivados en condiciones especiales o irradiados, 
lo cual hace que pierdan sus capacidades de infectar y de replicarse. La 
respuesta inmune que inducen es más duradera que la de las vacunas inactivas. 
Algunas vacunas desarrolladas así son la de la fiebre amarilla, Rubeola, 
Sarampión, Paperas y la Influenza [12]. 
 
1.2.3 Vacunas Toxoides 
Se obtienen de las toxinas bacterianas que intervienen en la infección y se 
purifican a partir de los cultivos bacterianos. Se detoxifican por la acción del calor, 
el glutaraldehido o el formol. Son en general vacunas que proporcionan una 
inmunidad intensa y prolongada (aproximadamente de 10 años si se completan 
todas las dosis). Algunas vacunas desarrolladas así son las vacunas del Tétanos 
y de la Difteria [13]. 
1.2.4 Vacunas Subunitarias 
Consisten en un solo fragmento proteico, glicoproteico o polisacárido derivado del 
microorganismo, el cual puede generar una respuesta inmune. Un ejemplo de una 
vacuna desarrollada así es la de la Hepatitis B, en la cual se utiliza el denominado 
antígeno de superficie del virus[14]. 
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1.2.5 Vacunas Conjugadas 
Se componen de proteínas mezcladas o conjugadas con polisacáridos capsulares 
o de membrana externa de algunas bacterias que tienen una respuesta 
levemente inmune. El sistema inmunitario puede reconocer este polisacárido 
como un antígeno. Un ejemplo de una vacuna desarrollada así es la vacuna del 
Haemophilus influenzae o bacilo de Pfeiffer [15]. 
1.2.6 Vacunas de Vector Recombinante 
Consiste en combinar (recombinación) el cuerpo o fisiología de un 
microorganismo denominado vector con el ADN que codifica para la proteína que 
servirá de vacuna, la cual corresponde al microrganismo patógeno. Este tipo de 
proceso puede servir para generar inmunidad contra enfermedades [16]. 
1.2.7 Vacunas de ADN 
Consiste en insertar el ADN de los microorganismos en las células humanas o de 
animales, con el fin de que el sistema inmunológico reconozca la proteína surgida 
del ADN extraño y ataque cualquier elemento que la contenga, ya sea del 
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1.3 Elaboración de vacunas sintéticas 
1.3.1 Definición 
Es una nueva estrategia para la obtención de vacunas, basada en la identificación 
de la proteína o proteínas de un agente infeccioso capaces de inducir una 
respuesta inmune protectiva. 
Otra característica importante en la estrategia de obtención de estas nuevas 
vacunas es la posibilidad de incorporar, además de las proteínas de interés 
inmunológico, secuencias genéticas de otros antígenos que puedan aumentar la 
estimulación de los linfocitos B y linfocitos T, e incluso la liberación de citoquinas. 
De esta manera se podría mejorar la presentación de los antígenos al sistema 
inmune. 
Existen algunas vacunas sintéticas basadas en péptidos contra Cáncer[18], 
miastenia gravis[19] y algunas contra enfermedades de animales. 
1.3.2 Historia (el ejemplo de la Malaria) 
En 1985, la Organización Mundial de la Salud, OMS, invitó a expertos en Malaria 
en medio del programa Special Programme for Research and Training in Tropical 
Diseases. El objetivo de la reunión fue determinar y sugerir pautas para el 
desarrollo de vacunas contra la Malaria (WHO, 1985).De acuerdo con sus 
recomendaciones, las vacunas candidatas deben pasar varias fases que 
verifiquen su seguridad y efectividad. Estas fases han sido recorridas con éxito en 
el desarrollo de la SPf66, vacuna desarrollada en Colombia en el FIDIC [20]. 
El proceso se inicia con estudios preclínicos en modelos animales. Una vez 
finalizados de forma satisfactoria, se inician los estudios en humanos, siguiendo 
los principios éticos indicados en la Declaración de Helsinki de 1984, respecto de 
la seguridad, protección y beneficio para el individuo. 
Los objetivos fundamentales de los estudios en humanos son: determinar la 
seguridad, tolerabilidad, inmunogenicidad, protección (inicialmente en pruebas 
experimentales bajo estricto seguimiento clínico) y eficacia en condiciones 
naturales de transmisión de Malaria en poblaciones expuestas. Estos son los 
objetivos de las Fases I a III. La Fase IV se refiere a la monitorización de la 
seguridad y eficacia, una vez que se introduce la vacuna como medida de salud 
pública. 
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Distintos péptidos candidatos a vacunas sintéticas contra la Malaria se pueden 
desarrollar. Éstas varían de acuerdo con los distintos frentes inmunológicos que 
presenta el parásito a lo largo de su complejo ciclo de vida. En Malaria, 
inicialmente se trabajó en el desarrollo de vacunas dirigidas a generar inmunidad 
contra el esporozoito (forma de parasito que infecta a los hepatocitos), las cuales 
sólo si fueran 100% efectivas, impedirían que las personas se infectaran. Por otro 
lado, están las vacunas que buscan la inducción de anticuerpos que bloquean la 
fertilización (en el mosquito vector) durante los estadios sexuales del parásito. 
Este tipo de vacuna, que no protege al individuo inmunizado, requiere ser 
aplicada en una gran proporción de la población para lograr controlar la 
transmisión. 
Finalmente, se encuentran las vacunas dirigidas contra las formas asexuales 
eritrocíticas del parásito (merozoitos) que infectan glóbulos rojos, que incluso, 
siendo sólo parcialmente efectivas, pueden reducir la morbimortalidad ocasionada 
por la Malaria. Recientemente, ha surgido una idea de vacuna que tiene el 
potencial de reducir morbilidad al inhibir la respuesta inmunopatológica del 
huésped. Finalmente, están los “cocteles” de vacunas que son una combinación 
de las antes descritas[21]. 
Distintas moléculas de los diversos estadios del parásito se han descrito y vienen 
desarrollándose como candidatas de vacunas desde 1936 (Boyd & Kitchen, 
1936)[22]. A pesar de las numerosas candidatas a vacunas (Mendis, 1991; 
Zicker, 1994), ninguna de ellas ha logrado demostrar satisfactoriamente 
seguridad, inmunogenicidad, tolerabilidad, protección en retos experimentales y 
eficacia en distintas poblaciones expuestas, excepto la SPf66 (Valero,et al., 1993; 
Alonso,et al., 1994; Tanner,et al., 1995)[23]. 
La SPf66, diseñada y sintetizada químicamente en el Instituto de Inmunología 
(ahora Fundación Instituto de Inmunología de Colombia-FIDIC) en Bogotá, 
Colombia, fue la primera vacuna contra la Malaria en llegar a estudios de Fase III 
con resultados satisfactorios. Esta vacuna es un péptido sintético cuyo monómero 
consiste en la secuencia de aminoácidos de tres proteínas del estadío asexual del 
parásito (83, 55 y 35 kDa) del P. falciparum.  
Estas secuencias están unidas por la secuencia PNANP derivada de la proteína 
del circumsporozoito del parásito (estadio infectivo) (Patarroyo,et al., 1988). La 
SPf66 es una vacuna diseñada esencialmente para disminuir la morbimortalidad 
ocasionada por la invasión de los merozoitos a los glóbulos rojos. Esto la 
convierte en el tipo de vacuna que requieren los habitantes de zonas en donde la 
transmisión de la Malaria es alta o moderada, como la observada en los países 
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de África subsahariana y, específicamente, en Tanzania (Tanner, et al., 1995) 
[24]. 
1.3.3 Aplicaciones 
Actualmente  existe la vacuna sintética contra la Malaria SPf66, o también 
llamada COLFAVAC (Colombian Falciparum Vaccine)[25] y se están 
desarrollando nuevas vacunas sintéticas contra otros agentes patógenos, tales 
como los Micobacterium tuberculosis (TBC) y el Virus del papiloma humano 
(VPH) [26]. 
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1.4 Definición de reglas para el diseño de vacunas 
sintéticas 
 
Para entender las reglas seguidas en la FIDIC para el diseño de vacunas 
sintéticas, se tomará como ejemplo la aproximación seguida para el diseño de 
COLFAVAC luego de la experiencia con SPf66. Para esto, es necesario también 
conocer un poco sobre el ciclo de vida del parásito y sobre cómo se desarrolla la 
enfermedad. 
El ciclo de vida del parasito empieza cuando la hembra hematófaga del mosquito 
“Anopheles”, portador de la Malaria, pica a un individuo e inyecta los parásitos en 
el torrente sanguíneo. 
Una vez infectado con el Plasmodium Falciparum, que se encuentra en la etapa 
de forma infecciosa llamada “esporozitos”, los parásitos van al hígado. Allí 
invaden las células y se reproducen hasta convertirse en merozoitos. Éstos salen 
al torrente sanguíneo, infectando los glóbulos rojos en un proceso cíclico. 
Otro mosquito se contagia al chupar la sangre de un individuo infectado. La forma 
del parásito precursora de las células reproductivas se denomina gameto. Los 
gametos llegan al aparato digestivo del mosquito, en donde se da el ciclo 
reproductivo[27]. Del sistema digestivo, el parásito pasa a las glándulas salivales 
del mosquito y el ciclo se completa cuando éste infecta a otro individuo. 
Se incluyen dentro del archivo digital de la tesis los siguientes artículos donde se 
encontrará en detalle la explicación de las Figuras que los citan: 
[27]  Patarroyo, ME; Patarroyo, MA, «Emerging Rules for Subunit-Based, 
Multiantigenic, Multistage Chemically Synthesized Vaccines,» Accounts of 
Chemical Research, 2008.  
[28]  Rodriguez, Luis Eduardo; Patarroyo, Manuel Elkin; Curtidor, Hernado; 
Urquiza, Mauricio; Cifuentes, Gladys; Reyes, Claudia, «Intimate Molecular 
Interactions of P. falciparum Merozoite Proteins Involved in Invasion of Red 
bloob Cell and Their Implications for Vaccine Desing,» Chrmical Reviews, vol. 
108, nº 9, pp. 3956-3705, 2008.  
 




Figura 2: Ciclo de la Malaria[28] 
Para la elaboración de la vacuna sintética contra la Malaria se utilizó 
principalmente la fase o estadio del parasito denominado merozoito, que es quien 
invade los glóbulos rojos. 
Para la invasión, el merozoito utiliza proteínas con diferente localización 
subcelular: proteínas de membrana para el reconocimiento y unión inicial, 
principalmente las denominadas proteínas de superficie del merozoito (MSP por 
sus siglas en inglés) y proteínas de dos organelos secretorios: roptrias y 
micronemas.  
Micronemas: la proteína apical de membrana 1 (AMA1 por su sigla en inglés), es 
usada princialmente para la reorientación de parasito y la formación de la unión 
fuerte.  
Roptrias: las proteínas del cuello de roptrias 2, 4 y 5 (RON por sus siglas en 
inglés) utilizadas para servir de anclaje a AMA sobre la membrana del glóbulo rojo 
y formar la unión fuerte.  
Se cree que las proteínas involucradas en el proceso de invasión necesariamente 
se exponen al sistema inmune. Por lo tanto, ellas o fragmentos derivados de ellas 
podrían ser utilizadas en el desarrollo de la nueva vacuna sintética. 
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Figura 3: Invasión del merozoito a un glóbulo rojo[28] 
 
 
Figura 4. Merozoito[28] 
 




Figura 5: Ubicación de las proteínas del merozoito[28] 
Sin embargo, se ha descubierto que muchas de estas proteínas presentan 
secuencias conservadas, que son “invisibles”, o secuencias variables, que son 
“distractores” para el sistema inmune, de forma que o no generan ninguna 
respuesta inmune, o la respuesta inducida es de corta duración y no es 
protectora. 
Es por esto que la estrategia seguida consiste en varios pasos: identificar las 
proteínas que se relacionan directamente con el proceso de invasión al glóbulo 
rojo; determinar las regiones de unión al glóbulo que presenten secuencias 
conservadas (HABPs conservados); determinar cuál o cuáles residuos del HABP 
determinan la unión al glóbulo rojo (residuos de unión críticos) y modificarlo 
(cambio de polaridad). Los péptidos así diseñados se sintetizan y se prueban en 
el modelo del mono Aotus para determinar su inmunogenicidad. 
Para esto, se sintetiza la secuencia completa de la proteína en péptidos no 
traslapados de 13 o 20 aminoácidos. Se radiomarcan con yodo-125I y se prueban 
en un ensayo de unión a glóbulos rojos para determinar si es un HABP o no.  
Para los ensayos de unión es necesario que la secuencia del péptido contenga el 
aminoácido tirosina (Y), ya que la prueba consiste en agregar yodo radioactivo a 
los péptidos y ésta se une preferencialmente a dicho aminoácido, por la presencia 
del grupo hidroxilo. Si la secuencia del péptido no tiene al menos una tirosina, 
ésta se agrega al final. 
Después de agregar el yodo se pasa a una fase de mezcla del péptido con 
glóbulos rojos, lo cual después se lava y, con la medición de la radiación de los 
átomos que hay en la muestra, se determina en qué porcentaje se da la 
adherencia del péptido a las células hematocitas. 
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En la Figura 6 se observan gráficamente los resultados de las pruebas de 
laboratorio. El color verde representa las secciones de la secuencia que se 
mantienen de generación en generación y el color amarillo las secciones que no 
se mantienen. Si el porcentaje de adherencia es del 2% o superior, se considera 
al péptido un HABP. 
 
Figura 6: Perfil de unión de una proteína[29] 
Una vez identificados los HABPs de secuencia conservada, se realiza un ensayo 
de unión competitiva entre cada HABP y péptidos análogos scan de glicina: cada 
residuo en la secuencia del HABP es cambiado por glicina. Si en la secuencia 
original del HABP de 20 aminoácidos no hay glicina, se obtendrán 20 análogos. 
Se hace un ensayo de unión del HABP vs  su análogo y se determina la unión. Si 
para un análogo en particular la unión se disminuye en un 50% respecto del 
HABP, se dice que este análogo contiene un residuo crítico en la unión. Estos 
residuos son los que deben ser modificados para que los péptidos sean “vistos” 
por el sistema inmune. 
 
 




Figura 7: Permutaciones de péptidos candidatos a vacunas sintéticas[27]. 
 
En la Figura 7 se muestran las permutaciones realizadas a un péptido en 
particular y la inmunización producida para cada una. 
Los estudios de unión de los HABPs y sus análogos modificados a moléculas del 
complejo mayor de histocompatibilidad (MHC por sus siglas en inglés) clase II y la 
determinación de la estructura 3D por resonancia magnética nuclear (NMR por 
sus siglas en inglés), mostraron que la modificación en la secuencia de los 
HABPs, inducía a su vez un cambio en la estructura que permitía que los 
análogos modificados hicieran un mejor encaje o ajuste con las moléculas del  
MHC clase II, particularmente con las denominadas hendiduras o pockets 1, 4, 6 
y 9 [27]. 
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Figura 8: Representación tridimensional de una proteína[27]. 
Estas proteínas deben encajar en los pocket 1, 4, 6 y 9 de los linfocitos B. Para 
verificar que se dé ese tipo de relación es muy útil visualizar su estructura en 3D. 
 
 
Figura 9: Complejo MHCII-péptido[27]. 
 
Una vez se ha identificado un péptido modificado que encaja en la molécula del 
MHC clase II que da una respuesta inmune, se incluye el péptido resultante en la 
fórmula de la vacuna [30]. 


































2. 2. Herramientas computacionales 
Las herramientas computacionales son cualquier aplicativo que se pueda ejecutar 
en una máquina de procesamiento de cómputo, que para este caso será un 
computador convencional. 
Existen distintas herramientas computacionales, siendo los sistemas operativos y 
las herramientas de ofimática las más usadas. No obstante, para poder predecir 
péptidos de unión a células eritrocíticas, es necesario disponer de herramientas 
más especializadas que nos puedan servir para hacer minería de datos, 
clasificación, agrupamiento, asociación, simulación, procesamiento estadístico, 
consulta y registro. 
2.1 Minería de datos 
La minería de datos puede definirse como el conjunto de técnicas que se aplican 
al procesar información, con el fin de encontrar comportamientos emergentes o 
patrones ocultos. Con ésta se busca establecer reglas o tendencias según la 
información que se esté analizando [31].  
El presente caso de estudio pretende encontrar, por medio del uso de minería de 
datos en las secuencias de aminoácidos de los péptidos, las tendencias que 
permitan determinar algunas reglas con respecto a la presencia, orden o cantidad 
de los componentes, y así generar un modelo que permita predecir si un péptido 
es o no de unión a células eritrocíticas. 
La minería de datos utiliza los métodos de inteligencia artificial, aprendizaje de 
máquina, estadística y bases de datos para encontrar las tendencias o los 
comportamientos emergentes. 
Para convertir el proceso de minería de datos en un modelo predictivo existen los 
siguientes pasos básicos: 
1. Definir el problema 
2. Preparar los datos 
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3. Explorar los datos 
4. Generar modelos 
5. Explorar y validar los modelos 
6. Implementar y actualizar los modelos 
 
 
Figura 10. Proceso de la minería de datos[32] 
 
La Figura 10. Proceso de la minería de datos, indica que el proceso es cíclico, ya 
que muchas veces después de terminado un proceso, se puede conseguir nueva 
información que permite retroalimentar y perfeccionar el modelo. 
2.1.1 Definición del problema 
Éste es el primer paso de cualquier proyecto y también del proceso de minería de 
datos. Se debe definir el problema sin ambigüedades, saber claramente qué es lo 
que se quiere conseguir y qué se tiene como insumos para conseguirlo. 
En esta etapa deben hacerse varias preguntas, entre las cuales son más 
comunes las siguientes: 
 ¿Qué se busca?  
 ¿Qué se quiere encontrar? 
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 ¿Se van realizar? 
 ¿Se van a buscar asociaciones y patrones? 
 ¿Qué resultado o atributo se desea predecir? 
 ¿Qué tipo de datos se tiene? 
 ¿Con qué tipo de información se cuenta?  
Para la predicción de péptidos de unión a células eritrocíticas es claro lo que 
esperamos encontrar: deseamos saber si un péptido es un HABP o no. Para ello 
contamos con el péptido que tiene una longitud de entre 16 y 20 aminoácidos y 
una clasificación experimental del mismo. 
 
2.1.2 Preparación de los datos 
Se deben seleccionar los datos y prepararlos bien antes de empezar el 
procesamiento, ya que pueden venir de distintas fuentes. Es necesario unificarlos 
manteniendo la firma, la forma, el tipo y la presentación para todos, ya que sin 
esa uniformidad no se podría hacer el procesamiento en conjunto. 
Inicialmente, los datos deben ser limpiados, lo cual consiste en que después de 
unificar los formatos de las distintas fuentes se borran los datos no válidos o se 
interpolan los que no se encuentren. 
Para esto suelen utilizarse herramientas que facilitan la preparación de los datos, 
puesto que al trabajar con un alto volumen de información, se dificulta una 
inspección manual. 
 
2.1.3 Exploración de los datos 
Esto consiste en conocer los datos para tomar las decisiones adecuadas al crear 
los modelos de minería. Entre las técnicas de exploración se incluyen el cálculo 
de los valores mínimos y máximos, la media y las desviaciones estándar, así 
como el examen de la distribución de los datos. Al explorar los datos para 
conocer el problema, puede verse si en el conjunto de ellos hay datos faltantes o 
defectuosos. De esta forma, puede determinarse una estrategia para corregirlos. 
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2.1.4 Generación de Modelos 
En este paso se define qué columnas de datos se desea usar y se crea una 
estructura de minería en la herramienta informática que se esté utilizando. Antes 
de procesar la estructura y el modelo, un diseño de minería de datos es, de modo 
sencillo, un contenedor que especifica las columnas que se usan para la entrada, 
el atributo que está prediciendo y los parámetros que indican al algoritmo cómo 
procesar los datos. 
El procesamiento de un modelo a menudo se denomina entrenamiento. Éste hace 
referencia al proceso de aplicar un algoritmo matemático específico a los datos de 
la estructura para extraer patrones. Durante este proceso se utilizan parámetros 
para ajustar cada algoritmo. También pueden aplicarse filtros a los datos de 
entrenamiento para utilizar un subconjunto de los datos, con lo cual se crean 
resultados diferentes. Después de pasar los datos por el diseño, el objeto de 
modelo de minería de datos contiene los resúmenes y patrones que se pueden 
consultar o utilizar para la predicción. 
2.1.5 Exploración y Validación de los Modelos 
La validación consiste en usar un conjunto de datos dentro de los modelos 
creados o entrenados con el objetivo de comparar si el resultado que estos 
arrojan se aproxima a la realidad y calcular qué tan efectivo es dicho modelo. 
Si éste no funciona correctamente, se puede volver a un paso anterior del 
proceso y crear un nuevo modelo. 
2.1.6 Implementación y actualización de los modelos 
Este paso consiste en llevar a la producción los modelos de minería de datos que 
hayan sido validados correctamente. Los modelos predictivos no suelen ser cien 
por ciento acertados, por lo tanto, para mejorar su eficacia es necesaria su 
actualización, dependiendo de la obtención de más información para ser 
procesada nuevamente. Cualquier actualización requiere que se procesen los 
modelos nuevamente. 
En algunos casos se puede llevar a cabo la actualización dinámica de los 
modelos, en la medida en que se consigan más datos y se realicen 
modificaciones constantes para mejorar la efectividad de la solución. 
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2.2 Inteligencia artificial 
La inteligencia artificial fue formalmente introducida en 1956 por John McCarthy 
en una conferencia en la Universidad de Dartmounth. Allí se utilizó el nombre 
para este nuevo campo, aunque desde hacía varios años se venía trabajando en 
los temas pertinentes, sin haber dado una definición que fuera bien recibida por la 
comunidad académica[33]. 
La Inteligencia Artificial, más conocida como AI, por sus siglas en inglés, significa 
que una máquina piense, aprenda, tome decisiones o haga algo considerado 
como inteligente para un ser vivo. De manera más específica, la inteligencia 
artificial es la disciplina que se encarga de construir procesos que al ser 
ejecutados sobre una arquitectura física, produzcan acciones o resultados que 
maximicen una medida de rendimiento determinada, basándose en la secuencia 
de entradas percibidas y en el conocimiento almacenado en tal arquitectura[34]. 
Para la predicción de péptidos de unión a células eritrocíticas usaremos funciones 
que implementan algoritmos genéticos y redes neuronales.  
2.2.1 Algoritmos genéticos 
Los algoritmos genéticos son un conjunto de funciones que tratan de simular de 
alguna manera el comportamiento evolutivo de los seres vivos, desde el punto de  
vista de la genética, que va transformándose de generación en generación 
adaptando a la especie a su entorno [35]. 
Este tipo de algoritmos usan la información que van a evolucionar en la forma de 
una cadena, la cual es generalmente de tipo binario, llamada cromosoma. Los 
símbolos que se usan para formar la cadena son llamados genes y el conjunto de 
la solución del problema es llamado fenotipo. 
Cada iteración del algoritmo da como resultado una nueva generación producto 
de la evolución de los cromosomas, los cuales son evaluados de acuerdo con el 
caso específico, para determinar los individuos más aptos y que puedan ser 
mejores para cruzar y generar nuevas poblaciones[36]. 
Se pueden aplicar operadores genéticos predefinidos o aleatorios, hacer cruces 
de individuos, mutaciones, o bien cualquier otra estrategia que permita encontrar 
individuos más aptos de una generación a otra. 
Los algoritmos genéticos pueden usarse para cualquier función. Sin embargo, 
suelen usarse para calcular funciones no derivables o con iteraciones conocidas 
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demasiado altas, para buscar una solución óptima de una manera más rápida, sin 
que necesariamente sea la mejor de todas las posibles. 
Los pasos básicos de un algoritmo genético son: 
1. Construir la población inicial 
2. Seleccionar los operadores a usar 
3. Seleccionar los cromosomas 
4. Realizar operaciones de acoplamiento 
5. Generar una nueva población 
6. Evaluar la población 
7. Evaluar el genotipo 
8. Revisar los criterios de parada 




Figura 11. Diagrama de flujo de un algoritmo genético[37] 
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El problema más implementado para su solución, que se usa frecuentemente 
como ejemplo, es el del agente viajero. Éste consiste en una serie de puntos 
cartográficos con al menos la variable de distancia entre cada uno de ellos. El 
objetivo es encontrar cuál sería la ruta más corta para recorrer todos los puntos. 
La población inicial da cuenta de rutas aleatorias, las cuales se miden y se va 
buscando, generación tras generación de rutas, la que tenga la distancia más 
corta. 
En este caso, es fácil definir un criterio de parada, por ejemplo, que después de n 
número de iteraciones no se encuentre una ruta más óptima y  definir los 
individuos cuyas rutas sean las más cortas para el cruce en la siguiente 
generación[38]. 
 
Figura 12. Ejemplo de ruta encontrada después de tres iteraciones usando algoritmos genéticos 
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2.2.2 Redes neuronales 
Las redes neuronales se componen de neuronas artificiales interconectadas, las 
cuales son construcciones de programación que imitan las propiedades de las 
neuronas biológicas [39]. Las redes neuronales artificiales pueden utilizarse bien 
sea para obtener una comprensión de las redes neuronales biológicas, o bien 
para resolver problemas de inteligencia artificial, sin necesidad de crear un 
modelo de un sistema biológico real.  
Los algoritmos de redes neuronales artificiales intentan abstraer la complejidad de 
los sistemas neuronales biológicos y centrarse en el punto de vista del 
procesamiento de la información.  
Un buen rendimiento se puede medir, por ejemplo, por una buena capacidad 
predictiva con error de generalización bajo, imitando rendimiento animal o 
patrones humanos de error. Estos algoritmos se utilizan como una fuente de 
prueba para apoyar la hipótesis de que la abstracción realmente ha capturado 
algo importante desde el punto de vista del procesamiento de la información en el 
cerebro.  
Otro incentivo para estas abstracciones es reducir la cantidad del cálculo 
necesario para simular redes neuronales artificiales, así como para permitir que 
se experimente con redes más grandes y entrenarlas en grandes conjuntos de 
datos. 
Las redes neuronales se componen básicamente de tres partes: 
 Una capa de entrada que contiene los nodos con los cuales se alimenta el 
sistema de la red neuronal. 
 Una capa oculta en la cual se hace el entrenamiento para la red. Mientras 
más nodos posea, con más opciones de aprendizaje cuenta, aunque 
también con más tiempo de procesamiento. 
 Una capa de salida, la cual dará la respuesta basada en el conjunto de 
entrada y de entrenamiento. 
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Figura 13. Ejemplo de red neuronal[40] 
 
El entrenamiento de la red neuronal consiste en marcar una serie de 
combinaciones de los nodos de entrada y una salida esperada para dicha 
combinación. 
Al entrenar la red se espera que si se marca una entrada de nodos conocidos, la 
salida también sea conocida o la esperada, pero que al combinar nodos de 
entrada no conocidos, ésta sea capaz de predecir la salida que debería dar como 





3. 3. Aplicación de herramientas 
computacionales para la predicción de 
péptidos de unión a células eritrocíticas 
3.1 Uso de técnicas de inteligencia artificial y minería de 
datos con software libre y algoritmos abiertos 
En una primera instancia, se usan herramientas implementadas a través de 
software libre que permitan una primera fase de exploración, usando las 
estrategias y algoritmos más comunes y conocidos para resolver este tipo de 
problemas. 
3.1.1 Preparación de datos 
En esta etapa se escogieron las proteínas procesadas que contaban con la 
información más completa sobre resultados experimentales.  
Los datos provienen completamente de resultados experimentales de una 
peptidoteca con información de más de 40.000 péptidos sintetizados de varias 
enfermedades que se estudian en el FIDIC. Se tuvo en cuenta como criterio las 
proteínas únicamente de Malaria que hubieran sido ya sintetizadas y tuvieran 
resultados de HABPs. A partir de allí se hizo una selección de los péptidos para 
hacer entrenamiento. La información de las proteínas se muestra a manera de 
perfil, donde se marca el porcentaje de unión, el cual si es superior al 2% se 
considera un HABP. 
Se tomaron las secuencias de 2483 péptidos provenientes de 63 proteínas y un 
pseudogen (ver Tabla 1), de los cuales 293 (11.8%) fueron clasificados 
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Tabla 1: Secuencias utilizadas 
id_protein name Protein ubicación descripción 
1 PF MSA-1 5 MSP-1[41] 
2 PV DUFFY 1 DBP [42] 
3 PV 200 5 PvMSP-1[43] 
4 PF EBA175 1 EBA-175[44] 
5 PF ABRA 2 ABRA MSP-9[45] 
6 PF (GBP130) 2 GBP[46] 
7 PV RBP 2 PvRBP-1[47] 
8 PF MSA-2 5 MSP-2[48] 
9 PF AMA-1 1 AMA-1[49] 
10 RESA 6 [50] 
11 SERA 2 [51]  
12 PF KAHRP 7 KAHRP[52] 
13 PF HRP2 7 HRP-II[53] 
14 PF HRP3 7 [53] 
15 PF MSP4 5 MSP-4[54] 
16 PF STARP 8 [55]  
17 PF SALSA 8 [56] 
18 PF LSA1 8 [57] 
19 PF MSA-7 2 MSP-7[58] 
20 PF EBA140 1 EBA140[59] 
21 PF RAP1 4 RAP-1[60] 
22 PF RAP2 4 RAP-2[60] 
23 PF LSA3 8 [61] 
24 PF NBP1 3 RH-1[62] 
25 PF MSA-8 5 MSP-8[63] 
26 PF RBP2HB 3 RBPHA/HB 
27 PF RBP2HA 3 PF RBP2HA/B RBPHA/HB 
28 EBL-1 1 [64] 
29 PBEL (EBA 160) 1 EBA 160 (pseudogen)[65] 
30 MAEBL 1   
31 CLAG 3.X  4 CYTOADHERENCE LINKED 
ASEXUAL[66] 
32 STEVOR  7 STEVOR DEGENERATE 
PUTATIVE[67] 
33 IMP-PF25 2 [68] 
34 HAP  2 HAP PROTEIN[69] 
35 TRP/THR RICH 2 TTRA 





36 PF MSP-10 5 MSP-10[70] 
37 PF MSA-6 2 MSA-6 
38 PF MSA-3 2 MSA-3 
39 PF SPATR 2 [71] 
40 PF MCP1 2 [72] 
41 PF PTRAMP 1 TSP3[73] 
42 PF RAMA 4 RAMA[74] 
43 PF RHOPH3 4 [75] 
44 PF H101 2 Se eliminó el HABP 33550 
VTQKTTKDIGSTLLDFFLPL para 
no introducir ruido 
45 PF H103 MSP-11 2 [76] 
46 PF ETRAMP4 7  
47 Pf12 2 [77] 
48 PF38 2 [78] 
49 Pf92 2 [79] 
50 Pf41 2 [80] 
51 Pf113 2 [81] 
52 MAHRP1 7 [82] 
53 REX-2 7 [83]  
54 CLAG9=RHOPH1(9) 4 [84] 
55 RAP3 4 [85] 
56 ETRAMP 10.2 7 [86] 
57 PF P0 2 [87] 
58 REX-1 7 REX1[83]  
59 REX-3 7 [83]  
60 REX-4 7 [83]  
61 NBP4 3 PF RH4 
62 PF34 3 [88] 
63 EBA181  1 LIKE (JESEBL)  JESEBL[89] 
64 RESA LIKE 6 [90] 
 
La ubicación de la proteína corresponde a la localización subcelular en el 
merozoito. 
En la Figura 14 puede verse gráficamente la ubicación de algunas de las 
proteínas y su tiempo de expresión en el ciclo de vida del parásito. 
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Figura 14: Mapa que se ha hecho sobre la ubicación de las proteínas del parásito causante de la Malaria 
en la fase de merozoito[91] 
 




Tabla 2: Codificación usada para definir la ubicación de las proteínas 
id_ubicacion nombre descripción 
1 Microneme  
2 Surface  
3 Rhoptry Neck  
4 Rhoptry  
5 Gpi-Anchore Surface  
6 Granulos Densos  
7 iRBC Infected Red Blood cell 
8 Esporozoito  
 
Una vez seleccionados los datos con los cuales se va a trabajar, se procedió a 
realizar una depuración de los mismos. Este proceso inició a partir de la revisión 
del archivo histórico del FIDIC en búsqueda de resultados experimentales con 
datos publicados. Esto con el fin de generar una lista completa de los péptidos a 
usar. 
Los datos publicados se presentan como un perfil. A manera de ejemplo 
usaremos la proteína 36, que es corta en comparación con las otras proteínas. El 
perfil de ésta proteína llamada MSP-10[70] tiene 3 columnas: la primera es el 
número único interno de la peptidoteca del FIDIC, la segunda es la secuencia de 
corte sintetizada en el laboratorio y la tercera son los resultados de unión 
específica obtenidos experimentalmente. 
Las secuencias, además, son clasificadas por colores. El color verde es la 
representación de las secciones de la proteína que se mantiene constante de 
generación en generación y el color amarillo la sección de la proteína que es 
variable de una generación a otra. 
El FIDIC sólo tiene en cuenta los péptidos de las secciones que se mantienen 
constantes de una generación a otra, como un candidato a vacuna sintética. Para 
la investigación, ya que se trata de un entrenamiento computacional de un 
modelo que permita predecir si un péptido es o no HAPB, se tomaron en cuenta 
todos los resultados experimentales. Es esa la razón por la cual se incluyeron los 
resultados experimentales de un pseudogen (id 29 entre la lista de proteínas y 
pseudogenes) como datos útiles de trabajo. 
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En los datos de la peptidoteca del FIDIC se encontró que 239 cadenas no tenían 
tamaño 20. Por esta razón, se crea un grupo de trabajo que no incluye dichas 
secuencias y otro que sí, con el propósito de usarse en los experimentos para ver 
si los resultados pueden variar dependiendo de su longitud. 
De la información de la peptidoteca no se tiene en cuenta el número interno del 
péptido, ni el nombre de la proteína a la cual pertenece cuando se realizan 
experimentos. Adicionalmente, se eliminaron todas la tirosinas que fueron 
agregadas a las cadenas de manera adicional, para el radiomarcado con Yodo, 
tal como puede apreciarse en la Figura 16. 
 
 
Figura 15: Perfil de la proteína MSP-10 en formato de publicación 
 





Figura 16: Muestra de elementos eliminados o no tenidos en cuenta para el procesamiento de datos 
 
A los datos anteriores solo falta adicionarles el atributo HABP, el cual surge de los 
resultados experimentales de laboratorio. Cuando el porcentaje de adhesión es 
mayor al 2%, es agregado en forma de etiqueta con un YES o NO. Se utiliza el 0 
cuando no es HABP y 1 cuando si es HABP. 
 
 
Figura 17: El área amarilla muestra la información que es adicionada para el procesamiento de los datos 
 




Se creó una base de datos en MySQL [92], donde se montó la información 
alistada y organizada. Para la predicción de las cadenas de péptidos provenientes 
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de una proteína dada, se emplearon técnicas combinadas de minería de datos, 
tales como agrupamiento, clasificación y asociación. De igual forma, se realizó 
una comparación entre algoritmos genéticos, lógica difusa y redes neuronales, 
técnicas que pueden arrojar reglas generales en el comportamiento de un péptido 
en la interacción receptor-ligando. 
Para las pruebas de agrupamiento se hicieron distintas pruebas con diversos 
algoritmos ya implementados en herramientas como Weka, Rapidminer y 
Opensubspace. Debido a la naturaleza de los datos, muchos de los algoritmos no 
corrían adecuadamente. Sin embargo, se hizo el ejercicio de descartar las 
diversas técnicas. 
La información de la base de datos se exporta en formato cvs para luego ser leído 
por weka y RapidMiner [93]. Allí se implementan algoritmos para clasificación, 
agrupamiento y asociación. Estas herramientas deben ser parametrizadas antes 
de correr los algoritmos 
 
Figura 18: Datos depurados cargados en Weka listos para procesar 





Figura 19: Ejemplo de parametrización de datos para el algoritmo árbol J48 usando Weka 
Los algoritmos empleados corren varias veces, primero usando el mismo grupo 
de entrenamiento como grupo de prueba, y después usando una muestra 
aleatoria entre el 20% y 30% para la prueba; el resto de datos son usados  para el 
entrenamiento. También se varían los datos de entrada entre el conjunto 
completo de péptidos que se tiene y los péptidos cuyo tamaño de longitud es 
igual a 20 aminoácidos. 
Los resultados más significativos obtenidos usando el mismo conjunto de datos 
de entrenamiento, como el mismo conjunto de pruebas es el siguiente: 
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Figura 20: Resultados en Weka cuando el conjunto de datos de entrenamiento es el mismo que el de 
prueba 
 
La Figura 20 muestra una clasificación acertada de los NO HABP del 99% y lo 
que más interesa es un 84% de YES HABP acertados. Los resultados más 
significativos se obtuvieron usando entre un 20% y 30% de los datos como 
conjunto de pruebas, dejando el otro 70%-80% como datos de entrenamiento, fue 
en Weka con el árbol J48 se pueden ver la figura 21, se muestra que se reduce al 
13% de péptidos YES HABP y al 92% los péptidos NO HABP acertados. 
Luego se procedió a entrenar dos redes neuronales usando el 80% y el 100% del 
conjunto de datos, donde sólo existen secuencias de longitud igual a 20 
aminoácidos. Esto da como parámetros de entrada la combinación de las 
secuencias de los péptidos, teniendo en cuenta la posición en la cual se 
encuentra el aminoácido y como parámetros de salida el hecho de ser o no un 
HABP. 
 





Figura 21: Resultados en Weka cuando el conjunto de datos de prueba es entre el 20% y 30% del 
conjunto 
 
El entrenamiento de la red neuronal fue extenso. El proceso tuvo que ejecutarse 
durante varios días hasta que se obtuvo como resultado una red neuronal 
bastante densa y casi indefinible gráficamente en la relación de sus nodos. 
Se obtuvieron los mismos resultados en la red neuronal en la cual se usó el 80% 
y el 100% de los datos como entrenamiento. Para ambos casos, la red neuronal 
siempre arrojó como resultado un no HABP. Ya que las redes siempre dan 
siempre como resultado NO HABP, es ineficiente el uso de esta función. 
 
Figura 22: vista de una sección de la red neuronal entrenada 
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Lo más significativo fue una predicción acertada de los no HABP de 99% y un 
84% de los sí HABP cuando el grupo de prueba es el mismo de entrenamiento. 
Sin embargo, se reducen al 13% para péptidos HABP y al 92% para péptidos no 
HABP acertados cuando el grupo de prueba es una muestra (20%-30%) del 
conjunto de datos 
El ejercicio de exploración y prueba de herramientas de minería de datos resulta 
muy enriquecedor, aunque no arrojó resultados satisfactorios. Estos resultados 
sirven, no obstante, para descartar los procedimientos acá descritos. Ya que 
ninguna herramienta disponible de uso libre dio buenos resultados, se desarrolló 
una herramienta basada en reconocer patrones y similitudes entre las secuencias 
de los péptidos de unión a células eritrocíticas. 
  




3.2 Desarrollos propios para la predicción de péptidos 
de unión a células eritrocíticas 
3.2.1 Aplicación “Find HABP” 
Puesto que con el uso de herramientas informáticas de software libre no fue 
posible predecir los péptidos de unión a células eritrocíticas, se llevó a cabo un 
desarrollo de distintos aplicativos propios. Esto con el fin de continuar con la 
búsqueda de una estrategia computacional que permita resolver el problema. 
“Find HABP” o “FH” es el nombre que se le ha dado al aplicativo desarrollado, con 
el fin de hacer las búsquedas a la información que se va recopilando y que pueda 
servir para la predicción de péptidos de unión a células eritrocíticas.  
FH fue desarrollado en PHP 5, mientras que las bases de datos lo fueron en 
MySQL. Esto asegura que su uso pueda ser Web, además de libre en su 
implementación y en cualquier plataforma. 
FH almacena la peptidoteca depurada completa, con lo cual se pueden hacer 
consultas de todo tipo, así como exportar reportes más específicos por proteínas, 
ubicación, un segmento de secuencia o la presencia de uno o varios aminoácidos 
en orden o no, HABP o no HABP, etc. 
FH también posee un campo de consulta que permite introducir código SQL para 
generar un reporte personalizado no contemplado en las opciones de búsqueda. 
FH sirve para centralizar y organizar todos los demás algoritmos que se 
desarrollan con el fin de predecir los péptidos de unión a células eritrocíticas. 
Para cada aminoácido se cargan en FH todos los valores teóricos o ya conocidos, 
con el fin de usarlos más adelante para diseñar nuevas estrategias que permitan 
predecir los péptidos de unión a células eritrocíticas, estos datos se pueden 
consultar en el “Anexo B”. 
El código fuente y bases de datos de “Find HABP” se ha anexado en el CD de la 
versión digital del documento. 
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Figura 23: Interfaz de la aplicación “Find HABP” 
3.2.2 Algoritmos para encontrar los motivos de unión 
Se pretendió hacer la “Definición de motivos en péptidos alta unión a células 
hematocitos”, definida en tres partes: de péptidos de proteínas provenientes de 
organelos del parásito, de péptidos de proteínas no provenientes de organelos del 
parásito y una tercera, combinando todos los péptidos provenientes de proteínas 
del parásito. 
Si bien ya existen algoritmos y estrategias para el diseño de los motivos, se 
desarrolló una nueva estrategia que parte de cortes de hasta tamaño 9, que es el 
tamaño de los pocket de los linfocitos B. Allí cada ventana de desplazamiento es 
comparada con los demás péptidos con el fin de encontrar cortes de secuencias 
que puedan servir para la predicción de los péptidos de unión a células 
eritrocíticas.  
La estrategia que se quiere emplear consiste en encontrar patrones en las 
secuencias por categoría (YES o NO), que estén presentes recurrentemente en 
las cadenas de los péptidos. De esta manera se podría construir un conjunto de 
reglas que puedan permitir clasificar y agrupar más asertivamente los péptidos de 
unión a células eritrocíticas. 




Tabla 3: Lista de aminoácidos usados en las secuencias 
id name short_name 
A Alanina ALA 
R Arginine ARG 
N Asparagine ASN 
D Aspartic acid ASP 
C Cysteine CYS 
E Glutamic Acid GLU 
G Glycine GLY 
Q Glutamine GLN 
H Histidine HIS 
I Isoleucine ILE 
L Leucine LEU 
K Lysine LYS 
M Methionine MET 
F Phenylalanine PHE 
P Proline PRO 
S Serine SER 
T Threonine THR 
W Tryptophan TRP 
Y Tyrosine TYR 
V Valine VAL 
 
Para la búsqueda de los motivos se usaron todos los péptidos disponibles. Esto 
debido a que se exploraron las posibilidades existentes de las secuencias por 
medio de acoplamiento, de un máximo de hasta 9 caracteres, que es el tamaño 
de los pocket en los linfocitos B. 
El número de total de combinaciones posibles está dado por la función: 
 ( )  ∑    (   )
 
   
 
Siendo   el número total de péptidos en la peptidoteca, dio como salida más de un 
billón de líneas y un tiempo de cómputo de máquina indeterminado. Por esta 
razón, fue necesario aplicar funciones recursivas que  permitan un 
preprocesamiento básico que elimine las posibilidades no existentes de 
combinaciones. Así, para la primera iteración será igual a 20, pero cada vez que 
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se itere en el     solo se tiene en cuenta el resultado anterior (   ) para 
buscar las posibilidades de coincidencia. 
Con preprocesamiento se hizo una corrida de 2 a 3 horas. Esto dio como 
resultado una salida de archivo de 70 mil líneas, sin pérdida de datos. De allí 
surgió la librería de segmentos a comparar en las cadenas, con lo cual cada 
corrida de comparación fue de 3 minutos y la integración de un nuevo péptido de 
tan solo unos segundos. 
 
Figura 24: Extracto del código recurrente 
La búsqueda de los motivos a través de esta estrategia no arrojó ningún resultado 
útil para tipificar segmentos de secuencias en la cadena de los aminoácidos de 
los HABP, ni de los no HABP. Sin embargo, sirvió para descartar el uso de esta 
estrategia para tratar de resolver este tipo de problemas.  




3.2.3 Desarrollo de herramientas para calcular valores teóricos 
de las secuencias de los péptidos 
Teniendo en cuenta la información correspondiente a los valores teóricos de los 
aminoácidos, se desarrolló un aplicativo que permitiera calcular distintos 
parámetros  para las secuencias, los cuales sirvieran para incluir variables 
adicionales de las que se han trabajado, para posteriormente hacer un análisis de 
componentes principales (ACP) y una regresión logística. 
Las nuevas variables calculadas son: 
Tabla 4: lista de variables computacionalmente calculadas de las secuencias de los 
péptidos 
# Variable 
1 Número de aminoácidos 
2 Peso molecular 
3 PI (Punto Isoeléctrico) 
4 Número total de residuos cargados negativamente (Asp + Glu) 
5 Número total de residuos cargados positivamente (Arg + Lys) 
6 Carbonos 
7 Hidrógenos  
8 Nitrógenos 
9 Oxígenos 
10 Sulfuros (azufres) 
11 Número total de átomos 
12 Coeficientes de extinción 
13 La absorbancia (densidad óptica) 
14 El N-terminal 
15 Vida media estimada (Reticulocitos de mamífero, in vitro). 
16 Vida media estimada (Levadura, in vivo) 
17 Vida media estimada (Escherichia coli, in vivo) 
18 Índice de inestabilidad (II) 
19 Clasificación de estabilidad 
20 Índice de alifáticos  
21 Promedio de hidroterapia (GRAVY) 
 
Número de aminoácidos: Se calculó haciendo el conteo de elementos en la 
secuencia del péptido. 
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Peso molecular: Se calcula sumando el peso de cada uno de los aminoácidos 
de la secuencia del péptido. 
PI (Punto Isoeléctrico): El punto isoeléctrico es el pH al que una sustancia 
anfótera tiene carga neta cero. A este valor de pH la solubilidad de la sustancia es 
casi nula. Para calcularlo se utilizan los pKa. Se calcula la secuencia del péptido 
según el PH de cada uno de los aminoácidos.[94]. 
   
         
 
 
Número total de residuos cargados negativamente: Se calcula sumando los 
aminoácidos D y E de la secuencia del péptido. 
Número total de residuos cargados positivamente: Se calcula sumando los 
aminoácidos R y K de la secuencia del péptido. 
Carbonos: Se calcula sumando los carbonos (C) de las fórmulas químicas de los  
aminoácidos en la secuencia del péptido. 
Hidrógeno: Se calcula sumando los hidrógenos (H) de las fórmulas químicas de 
los  aminoácidos en la secuencia del péptido. 
Nitrógenos: Se calcula sumando los nitrógenos (N) de las fórmulas químicas de 
los  aminoácidos en la secuencia del péptido. 
Oxígenos: Se calcula sumando los oxígenos (O) de las fórmulas químicas de los  
aminoácidos en la secuencia del péptido. 
Sulfuros: Se calcula sumando los azufres (S) de las fórmulas químicas de los  
aminoácidos en la secuencia del péptido. 
Número total de átomos: Se calcula sumando los átomos de las fórmulas 
químicas de los  aminoácidos en la secuencia del péptido. 
Coeficientes de extinción: El coeficiente de extinción indica la cantidad de luz 
que una proteína absorbe a una longitud de onda determinada.  
Se ha demostrado [95] que es posible estimar el coeficiente de extinción molar de 
una proteína a partir del conocimiento de su composición de aminoácidos. Desde 
el coeficiente de extinción molar de la tirosina, el triptófano y cistina a una longitud 




de onda dada. El coeficiente de extinción de la proteína nativa en agua se puede 
calcular usando la ecuación siguiente[96]: 
 (    )       (   )     (   )       (   )     (   )       (       )
    (       ) 
      (                                          )      (   )  
           (   )             (       )         
La absorbancia (densidad óptica)[97]: Se calcula utilizando la siguiente 
fórmula: 
      (    )  
 (    )
             
 
 
El N-Terminal: Es el último aminoácido en ser sintetizado, se sintetiza de 
derecha a izquierda. 
Vida media estimada: Se eligió para calcular los coeficientes de extinción de 
proteínas utilizando el método Edelhoch [98], pero con los coeficientes de 
extinción para Trp y Tyr determinados por Pace [99] et al. Edelhoch determinado 
coeficientes de extinción para Trp y Tyr bloqueadas mediante el uso de análogos 
de aminoácidos, como sustancias modelo que representa la situación en 
proteínas. N-acetil-L-tryptophanaminoide y glicil-L-tyrosylglicina se utilizaron para 
Trp y Tyr, respectivamente, y se determinaron los valores de pH 6,5, 6,0 M de 
hidrocloruro de guanidinio, 0,02 M tampón fosfato. 
Gill y von Hippel[95] encontró que estos valores válidos para el cálculo de los 
coeficientes de extinción de la proteína desnaturalizada con buena aproximación 
podrían también ser usados para calcular los coeficientes de extinción de la 
proteína nativa. La conclusión se basa en los cálculos realizados en las proteínas 
globulares 18 (44 valores en total), para el que los coeficientes de extinción molar 
se conocían. Hubo en general una buena concordancia entre la medida y los 
valores calculados (como se indica en el resumen: "(a ± 5% en la mayoría de los 
casos)"), pero 6 de los valores desviados a más de 10%.  
Para mejorar esta precisión, Pace et al. 116 utiliza coeficientes de extinción molar 
de medición de 80 proteínas para calibrar la ecuación para la proteína nativa en 
agua. Terminaron con los valores recomendados que tiene un total “dev ave%” = 
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3,836% entre el valor calculado y los coeficientes medidos, pero para las 94 
entradas que contienen Trp% el ave dev = 3,167%. Generalmente, los valores 
calculados desviado mucho más (a menudo> 10%) a partir de la medida para las 
proteínas que no contienen residuos de Trp. Esto es debido al hecho de que el 
Trp contribuye mucho más al coeficiente de extinción en general que hace Tyr y 
cisteínas, y que el coeficiente de extinción Trp es menos sensible al medio 
ambiente que el de Tyr.[100] 
Nota de Gill, S. C. y P. H. von Hippel Discusión: Se supone que la proteína no 
contiene [otros] cromóforos que absorben a 280 nm. Esto significa que la 
concentración de proteínas conjugadas (por ejemplo, la catalasa, la hemoglobina, 
o peroxidasa) que contienen grupos prostéticos que absorben en el UV cercano y 
las porciones visibles del espectro no pueden ser analizadas por este enfoque 
[101]. 
La vida media es una predicción del tiempo que tarda la mitad de la cantidad de 
proteína en una célula en desaparecer después de su síntesis en la célula. 
ProtParam se basa en la "regla del N final", que relaciona la vida media de una 
proteína a la identidad de su residuo N-terminal; la predicción viene dada por 3 
organismos modelo (levadura humana, y E. coli).  
La regla del N final [101] se originó a partir de las observaciones de que la 
identidad del residuo N-terminal de una proteína y juega un papel importante en la 
determinación de su estabilidad in vivo [102]. La norma se estableció a partir de 
experimentos que examinaron en el destino metabólico de beta-galactosidasa en 
proteínas artificiales con diferentes N-terminal de aminoácidos modificados por 
mutagénesis dirigida al sitio. Las proteínas beta-gal diseñadas así, tienen 
diferentes vidas medias “in vivo”, de más de 100 horas a menos de 2 minutos, 
dependiendo de la naturaleza del aminoácido en el extremo amino y en el modelo 
experimental (levadura in vivo; mamífero reticulocitos in vitro, Escherichia coli in 
vivo), además, se ha demostrado que en los eucariotas, la asociación de un 
desestabilizador residuo N-terminal y de un sistema interno objetivos de lisina de 
la proteína a la degradación mediada por ubiquitina proteolítica.  
 
 




Tabla 5: Tabla de aminoácidos y su correspondencia con la vida media 
 
Aminoácidos  Mamímeros    Levadura    E. coli 
 
 Ala          4.4 hour     >20 hour    >10 hour 
 
Arg            1 hour       2 min       2 min 
 
 Asn          1.4 hour       3 min     >10 hour 
 
 Asp          1.1 hour       3 min     >10 hour 
 
 Cys          1.2 hour     >20 hour    >10 hour 
 
 Gln          0.8 hour      10 min     >10 hour 
 
 Glu            1 hour      30 min     >10 hour 
 
 Gly           30 hour     >20 hour    >10 hour 
 
 His          3.5 hour      10 min     >10 hour 
 
 Ile           20 hour      30 min     >10 hour 
 
Leu          5.5 hour       3 min       2 min 
 
Lys          1.3 hour       3 min       2 min 
 
 Met           30 hour     >20 hour    >10 hour 
 
Phe          1.1 hour       3 min       2 min 
 
                       Pro          >20 hour     >20 hour      ? 
 
 Ser          1.9 hour     >20 hour    >10 hour 
 
 Thr          7.2 hour     >20 hour    >10 hour 
 
Trp          2.8 hour       3 min       2 min 
 
      Tyr          2.8 hour      10 min       2 min 
 
      Val          100 hour     >20 hour    >10 hour 
 
 
Índice de inestabilidad (II): El índice de inestabilidad proporciona una estimación 
de la estabilidad de la proteína en un tubo de ensayo. El análisis estadístico de 12 
proteínas estables inestables y 32 ha revelado que hay ciertos dipéptidos, la 
ocurrencia de que es significativamente diferente en las proteínas inestables en 
comparación con aquellos en los establos. Los autores de este método han 
asignado un valor de peso de la inestabilidad a cada uno de los 400 dipéptidos 
diferentes (DIWV). Usando estos valores de peso, es posible calcular un índice de 
inestabilidad (II) que se define como: 
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Una proteína cuya inestabilidad índice es menor que 40 se prevé como estable, 
un valor por encima de 40 predice que la proteína puede ser inestable [103]. 
Clasificación de estabilidad: Se calcula del resultado del índice de inestabilidad 
y para todos los péptidos el resultado fue estable por lo que se descarta el uso de 
la variable. 
Índice alifático: El índice alifático de una proteína se define como el volumen 
relativo ocupado por cadenas laterales alifáticas (alanina, valina, isoleucina y 
leucina). Puede ser considerado como un factor positivo para el aumento de la 
termoestabilidad de las proteínas globulares. El índice alifático de una proteína se 
calcula según la siguiente fórmula [104]: 
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(                   )                                            
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Promedio de hidropatía: El valor GRAVY para un péptido o proteína se calcula 
como la suma de los valores de hidropatía de todos los aminoácidos, dividido por 
el número de residuos en la secuencia[105]. 
Todos los datos teóricos descritos son calculados (cuando es posible) y 
agregados a los péptidos para ser usados más adelante.  
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3.3 Búsqueda de motivos usando algoritmos conocidos 
3.3.1 Alineación de Secuencias 
Se procedió entonces a realizar un alineamiento de las secuencias, dividiéndolas 
en 2 grupos: los HABP y los no HABP. 
Para el alineamiento se empleó el algoritmo del ClustalW, implementado en el  
European Bioinformatics Institute (EBI) [106] 
 
Tabla 6: Corte de alineamiento de las secuencias del 1 al 20 de los HABP 
PEP01       ------------------------------------------------------------ 
PEP02       ------------------------------------QIPYN----------LKIRANELD 
PEP03       ---------------------------------------------------------YKV 
PEP04       ------------------------------------------------------------ 
PEP05       --------------------------------------AESNTI-TTSQNVDDEVDDVY- 
PEP06       ------------------------------------EVLYLKPL-----A------GVYR 
PEP07       -------------------------------------------L-SSYNYIKDSIDTDIN 
PEP08       --------------------------------------------------VLGYYKILSE 
PEP09       -------------------------------------------------------KYIN- 
PEP10       ---------------------A----RYVKHFTTPM-------R-KKTMIQQS------- 
PEP11       TISSAIINHAYLQNTVMKN--------------------------C-------------- 
PEP12       -------------------------------------------------LI---NETKRK 
PEP13       -------------------------------------------Y-----KARAKYYIGEP 
PEP14       ---------------------------------------SEHTC-IDTNVPDNAACYRYL 
PEP15       ---------------------------------------------KSYGT-P-------- 
PEP16       -------------------------------------------------NID-------- 
PEP17       -----------------------------------------------------------H 
PEP18       -------------------------------------------------DRNSNT----- 
PEP19       -------------------------------YTNQNINISQERD-LQKHGFH-------- 
PEP20       --------------------------------NNNFNN--------IPSRY-NLYDKKLD 
 
En el “Anexo: Alineación de  secuencias de los péptidos HABP podemos ver el 
resultado completo del alineamiento del grupo de los HABP. Una vez finalizado el 
alineamiento, procedemos a generar el árbol filogenético del conjunto de datos de 
los HABP. 





Figura 25: Corte del árbol filogenético generado a partir del alineamiento del conjunto de péptido 
clasificados experimentalmente como HABP 
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El árbol filogenético es un árbol que nos muestra las relaciones evolutivas entre 
varias especies u otras entidades, las cuales se cree que tienen una ascendencia 
común[107]. 
Para el caso de estudio se generó el árbol para tratar de encontrar alguna 
tendencia o comportamiento emergente en las secuencias de los aminoácidos 
que pudiera dar cuenta de una “cercanía” entre los distintos péptidos clasificados 
experimentalmente. 
El árbol es bastante grande y no se puede evidenciar ninguna tendencia o 
comportamiento emergente, por lo cual no es concluyente para la predicción de 
péptidos de unión a células eritrocíticas. 
3.3.2 Generando los motivos de las secuencias de los HABP 
Luego se procedió a generar los motivos con la información ya procesada 
anteriormente, utilizando el MEME [108]. Para esto se definieron unos criterios  
de parametrización que son descritos en la Tabla 7 
Tabla 7: Parámetros para la generación de motivos 
Archivo de secuencias usadas Secuencias clasificadas experimentalmente 
como HABP 
Distribución de la ocurrencia de los 
motivos 
Cualquier número de repeticiones 
Número de distintos motivos a generar 10 
Mínimo número de lugares 29 (10%) 
Máximo número de lugares 293 (100%) 
Mínimo tamaño del motivo 9 (tamaño mínimo para que un péptido empalme en 
el pocket de un linfocito B) 
Máximo tamaño del motivo 20 
Secuencias 
Tipo de secuencias Proteínas 
Total de secuencias 293 
Secuencia más corta 14 aminoácidos 
Secuencia más larga 20 aminoácidos 
Promedio del tamaño de las secuencias 19.5 aminoácidos 
Longitud total  5702 aminoácidos 
 




Se procedió a computar y se obtuvieron los 10 motivos que se muestran en la 
Tabla 8. 
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Para cada motivo se tuvo la alineación de las secuencias de donde emergieron: 
Tabla 9: Ejemplo de alineación de secuencia para la creación del motivo 1 
Name Start p-value Alineación 
PEP30 6 4.65e-10 NELGI DIQETVNSL   
PEP277 5 3.09e-07 KIMQ NIQQTTNRL KINIKKI 
PEP293 9 3.53e-07 RDLQVQLR HIQQRIQSL KST 
PEP68 5 1.10e-06 ALGS DIPEKCDTL ASNCFLS 
PEP179 12 6.74e-06 CLWNDKIVPR NIMEQTRSC   
PEP288 7 7.42e-06 DKKFSE SLKAHMDHL KILNN 




PEP281 3 1.18e-05 CI QIKKDVDEL YNIYDQLFK 
PEP38 2 1.29e-05 Q SLSKAIDSL KRLN 
PEP175 7 1.41e-05 VKEAAE SIMKTLAGL IKGNN 
PEP253 6 2.18e-05 FNHFS NVDEAIEYL KGLNIN 
PEP148 12 3.03e-05 AEKILGFDDK NILEALDLF   
PEP198 9 3.29e-05 TKETANSN NILKTIDEF LRK 
PEP126 10 4.17e-05 CNAILGSYA DIGDIVRGL DV 
PEP119 2 4.17e-05 N DIDKEMKTL IPMLDELLNE 
PEP246 3 4.50e-05 VI QISNDVDKL DRIYGKADM 
PEP45 5 5.66e-05 EEMR NISEKISTI D 
PEP31 6 6.10e-05 SINEE DISAEIDLQ   
PEP285 9 7.61e-05 NTTETQLN HIKQNINHF KYF 
PEP211 9 7.61e-05 YKKTEEKK SLEDHVNLL FNF 
PEP264 4 9.43e-05 LHK KLQEQLQRL KEQEKKKV 
PEP05 11 9.43e-05 AESNTITTSQ NVDDEVDDV Y 
PEP172 1 1.08e-04   EIDSTINNL VQEMIHLFSN 
PEP227 2 1.16e-04 A SLKETMNKI DTIEKKIEEF 
PEP39 1 1.98e-04   QLREKAKSL ETLDE 
PEP291 7 2.11e-04 WLESVN NIEEKSNIL KNIKS 
PEP120 6 2.11e-04 GNDIK NIREQENDT NICFEY 
PEP176 12 3.25e-04 YILCSEEDVL DVQGKLNEI   
PEP72 2 4.13e-04 N EVSERVHVY HILKHIKDGK 
PEP272 10 5.20e-04 QIYKNELKD RIKETQTKI NL 
 
 
Se llevó a cabo un análisis de comparación de los motivos, con el objetivo de 
tabular sus similitudes y el resultado fue el siguiente. 
 
Tabla 10: Resultado de comparación de similitudes de los motivos 
   Similitud 
Motivo Tamaño Mejor emparejamiento 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 
1 9 DIQETVDHL - 0.25 0.34 0.23 0.32 0.29 0.30 0.31 0.14 0.31 
2 20 AWDCGHCWDHRMWTPWFANW 0.25 - 0.23 0.16 0.23 0.22 0.21 0.25 0.18 0.23 
3 9 WYVDDWWAY 0.34 0.23 - 0.14 0.21 0.19 0.17 0.32 0.14 0.17 
4 20 WQWTHRAQWQPPWRPRYQPQ 0.23 0.16 0.14 - 0.21 0.17 0.22 0.20 0.25 0.19 
5 15 WCHICASVVHALAKG 0.32 0.23 0.21 0.21 - 0.21 0.38 0.22 0.30 0.27 
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6 9 MAGYCGRCM 0.29 0.22 0.19 0.17 0.21 - 0.15 0.27 0.14 0.22 
7 10 ARKYNKALNK 0.30 0.21 0.17 0.22 0.38 0.15 - 0.17 0.24 0.25 
8 9 SMQAMQNWY 0.31 0.25 0.32 0.20 0.22 0.27 0.17 - 0.12 0.17 
9 9 LWEKYQTIL 0.14 0.18 0.14 0.25 0.30 0.14 0.24 0.12 - 0.09 
10 9 YPTDEETCR 0.31 0.23 0.17 0.19 0.27 0.22 0.25 0.17 0.09 - 
 
3.3.3 Resultados 
Existen muy pocas similitudes entre los motivos encontrados, por lo cual no se 
pudo definir una tendencia clara de los motivos que pueden contener una 
secuencia de un HABP.  
Los motivos encontrados servirán para realizar una comparación de los péptidos 
de proteínas involucradas en la invasión de células eritrocíticas que no hayan sido 
tenidas en cuenta en esta investigación. En el caso se de ser exitosa la 
comparación de péptido con alguno de los motivos se podría concluir que el 
péptido tiene una alta probabilidad de clasificarse como HABP. 
3.4 Análisis de componentes principales (ACP) 
3.4.1 ¿Qué es el ACP? 
El análisis de componentes principales fue presentado por primera vez por Karl 
Pearson en 1901 e integrado a la estadística matemática por Harold Hotelling en 
1933. Es una técnica de representación de los datos con un carácter óptimo 
según ciertos criterios algebraicos y geométricos. Se utiliza en general sin 
referencia a hipótesis de naturaleza estadística, ni a un modelo en particular 
[109]. Ésta es una técnica de síntesis de la información y de reducción de las 
dimensiones (disminución del número de variables), perdiendo la menor cantidad 
de información posible.  
Este tipo de análisis se utiliza cuando se dispone de una tabla R[110] de 
información, en donde cada fila representa a un individuo sobre el cual se realizan 
las mediciones de las variables. Las columnas son mediciones de variables 
continuas. El término general     describe la medida de la variable j en el individuo 
i.  




El objetivo principal del análisis de componentes principales es comparar los 
individuos según los valores de las variables continuas. Además, se busca 
encontrar las relaciones entre las variables que se miden en los individuos y 
reducir la dimensión del problema, es decir, encontrar unas variables sintéticas 
que resuman la información importante.  
Estas variables sintéticas se denominan factores o componentes principales. 
Están formadas por la combinación lineal de las variables cuantitativas que se 
miden en las variables y son independientes entre sí.  
En este análisis es posible proyectar elementos suplementarios o ilustrativos 
como individuos, variables nominales o variables continuas, sobre los planos 
factoriales. Los elementos ilustrativos sirven para observar asociaciones de estos 
con las variables continuas, los cuales también se denominan elementos activos 
en el análisis. 
Una variable nominal ilustrativa representa una partición en varias clases o 
categorías. El objetivo de introducir esta variable es proyectar los centros de 
gravedad de cada una de las modalidades y medir las distancias de éstos con los 
individuos y variables activas. 
 
3.4.2 Aplicación del ACP para predecir péptidos de unión a 
células eritrocíticas 
Para el análisis de las cadenas de aminoácidos, se identificaron 2483 cadenas 
para los cuales se tiene información del PH, el peso molecular y el número de 
átomos, entre otras características. En la tabla 11 aparecen las variables 
continuas activas y algunas estadísticas descriptivas para estas variables, tales 
como la media, la desviación estándar y los valores mínimo y máximo.  
 
Tabla 11: Estadísticas básicas de las variables continúas del ACP 
 
Total de secuencias:    2483             Pesos totales  :    2483.00 
+-------------------------------------------------------+----------------------+----------------------+ 
| NUM . IDEN - LABEL                  COUNT     WEIGHT  |      MEAN  STD.DEV.  |   MINIMUM   MAXIMUM  | 
+-------------------------------------------------------+----------------------+----------------------+ 
|   2 . PH   - PH                      2483    2483.00  |      6.39      2.25  |      2.89     12.48  | 
|   3 . NUMB - Number of amino acid    2483    2483.00  |     19.53      1.52  |     13.00     20.00  | 
|   4 . MOLE - Molecular weight        2483    2483.00  |   2282.90    228.73  |   1321.60   2791.10  | 
|   5 . TOTA - Total number of nega    2483    2483.00  |      3.36      2.21  |      0.00     15.00  | 
|   6 . V7_A - Total number of posi    2483    2483.00  |      2.74      1.83  |      0.00     12.00  | 
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|   7 . CARB - CARBON                  2483    2483.00  |     99.27     12.83  |     51.00    135.00  | 
|   8 . HYDR - HYDROGEN                2483    2483.00  |    157.53     19.59  |     78.00    210.00  | 
|   9 . NITR - NITROGEN                2483    2483.00  |     27.10      4.20  |     14.00     51.00  | 
|  10 . OXYG - OXYGEN                  2483    2483.00  |     33.27      4.96  |     17.00     55.00  | 
|  11 . SULF - SULFUR                  2483    2483.00  |      1.76      0.53  |      1.00      4.00  | 
|  12 . V13_ - Total number of atom    2483    2483.00  |    317.79     34.33  |    173.00    396.00  | 
|  14 . THEI - The instability inde    2483    2483.00  |     40.94     31.78  |    -30.02    208.02  | 
|  16 . ALIP - Aliphatic index         2483    2483.00  |     70.91     35.79  |      0.00    253.00  | 
|  17 . GRAN - Grand average of hyd    2483    2483.00  |   -939.71    862.70  |  -3610.00   2760.00  | 
+-------------------------------------------------------+----------------------+----------------------+ 
 
En las tablas 12 y 13 se presenta la matriz de correlaciones de las variables 
continuas activas y los valores test asociados a la hipótesis nula de no 
correlación. Pueden observarse las correlaciones entre cada par de variables: las 
variables más correlacionadas son número de aminoácidos y peso molecular; 
número de aminoácidos  y número total de átomos; peso molecular y cantidad de 
carbono; peso molecular y cantidad de hidrogeno;  peso molecular y número total 
de átomos; número total de residuos cargados negativamente y cantidad de 
oxigeno; cantidad de carbono y cantidad de hidrogeno; cantidad de carbono y 
número total de átomos; y cantidad de hidrogeno con número total de átomos. 
Tabla 12: Matriz de correlaciones 
     |   PH     NUMB   MOLE   TOTA   V7_A   CARB   HYDR   NITR   OXYG   SULF   V13_   THEI   ALIP   GRAN 
-----+-------------------------------------------------------------------------------------------------- 
PH   |   1.00 
NUMB |   0.06   1.00 
MOLE |   0.16   0.79   1.00 
TOTA |  -0.59   0.06   0.16   1.00 
V7_A |   0.64   0.08   0.31   0.01   1.00 
CARB |   0.27   0.64   0.90  -0.07   0.28   1.00 
HYDR |   0.47   0.60   0.81  -0.11   0.57   0.87   1.00 
NITR |   0.46   0.53   0.62  -0.11   0.47   0.42   0.49   1.00 
OXYG |  -0.55   0.48   0.42   0.76  -0.13   0.10   0.02   0.12   1.00 
SULF |  -0.03   0.03  -0.01   0.06   0.01  -0.05  -0.05   0.03   0.07   1.00 
V13_ |   0.35   0.720.94   0.00   0.46   0.940.96   0.57   0.20  -0.03   1.00 
THEI |  -0.13   0.02   0.12   0.28   0.02   0.00   0.04   0.08   0.27   0.03   0.07   1.00 
ALIP |   0.12  -0.05  -0.03  -0.32  -0.13   0.22   0.36  -0.23  -0.43  -0.10   0.20  -0.12   1.00 
GRAN |   0.08  -0.01  -0.14  -0.55  -0.38   0.18   0.14  -0.41  -0.56  -0.08   0.02  -0.24   0.77   1.00 
-----+-------------------------------------------------------------------------------------------------- 
     |   PH     NUMB   MOLE   TOTA   V7_A   CARB   HYDR   NITR   OXYG   SULF   V13_   THEI   ALIP   GRAN 
 
Tabla 13: Matriz de valores "test" 
|   PH     NUMB   MOLE   TOTA   V7_A   CARB   HYDR   NITR   OXYG   SULF   V13_   THEI   ALIP   GRAN 
-----+-------------------------------------------------------------------------------------------------- 
PH   |  99.99 
NUMB |   2.75  99.99 
MOLE |   8.05  53.28  99.99 
TOTA | -33.68   3.02   7.83  99.99 
V7_A |  37.98   4.21  15.81   0.39  99.99 
CARB |  13.93  37.63  74.63  -3.70  14.23  99.99 
HYDR |  25.31  34.52  56.73  -5.69  32.05  66.21  99.99 
NITR |  24.50  29.19  36.00  -5.28  25.30  22.40  26.54  99.99 
OXYG | -30.61  25.89  22.49  49.29  -6.71   4.92   0.90   6.08  99.99 
SULF |  -1.34   1.41  -0.28   3.01   0.64  -2.55  -2.45   1.57   3.30  99.99 
V13_ |  18.08  44.77  87.67  -0.01  25.09  85.88  96.93  32.57  10.19  -1.66  99.99 
THEI |  -6.64   1.22   5.89  14.45   0.78  -0.04   1.95   4.11  13.94   1.42   3.56  99.99 
ALIP |   5.82  -2.65  -1.50 -16.63  -6.61  11.30  18.79 -11.65 -22.96  -4.77  10.00  -5.84  99.99 
GRAN |   4.02  -0.31  -6.90 -30.82 -19.95   8.97   6.82 -21.84 -31.74  -3.89   0.95 -12.31  50.61  99.99 
-----+-------------------------------------------------------------------------------------------------- 
     |   PH     NUMB   MOLE   TOTA   V7_A   CARB   HYDR   NITR   OXYG   SULF   V13_   THEI   ALIP   GRAN 
 




En la tabla 14 aparece el histograma de valores propios, el cual es el criterio 
principal para seleccionar la cantidad de ejes factoriales. Existen diferentes 
criterios para realizar esta selección dentro de los cuales se encuentran: 
seleccionar el número de ejes necesarios para el porcentaje de varianza 
acumulada sea igual o superior a 70%, seleccionar los ejes cuyos valores propios 
sean superior a la unidad y por último el criterio gráfico que consiste en tomar el 
número de ejes hasta el cuál la diferencia entre las barras con las siguiente no es 
muy grande.  
De acuerdo con el primer y el tercer criterio se decidió seleccionar los tres 
primeros ejes factoriales que explican el 73,37% de la varianza total.  
 
Tabla 14: Valores propios del ACP e histogramas 
+--------+------------+-------------+-------------+----------------------------------------------------------------------------------+ 
| NUMBER | EIGENVALUE | PERCENTAGE  |  CUMULATED  |                                                                                  | 
|        |            |             |  PERCENTAGE |                                                                                  | 
+--------+------------+-------------+-------------+----------------------------------------------------------------------------------+ 
|    1   |   5.0966   |     36.40   |     36.40   | ******************************************************************************** | 
|    2   |   3.2285   |     23.06   |     59.47   | ***************************************************                              | 
|    3   |   1.9468   |     13.91   |     73.37   | *******************************                                                  | 
|    4   |   1.0100   |      7.21   |     80.58   | ****************                                                                 | 
|    5   |   0.9602   |      6.86   |     87.44   | ****************                                                                 | 
|    6   |   0.7798   |      5.57   |     93.01   | *************                                                                    | 
|    7   |   0.3655   |      2.61   |     95.62   | ******                                                                           | 
|    8   |   0.2951   |      2.11   |     97.73   | *****                                                                            | 
|    9   |   0.1452   |      1.04   |     98.77   | ***                                                                              | 
|   10   |   0.1229   |      0.88   |     99.65   | **                                                                               | 
|   11   |   0.0303   |      0.22   |     99.86   | *                                                                                | 
|   12   |   0.0146   |      0.10   |     99.97   | *                                                                                | 
|   13   |   0.0046   |      0.03   |    100.00   | *                                                                                | 
|   14   |   0.0000   |      0.00   |    100.00   | *                                                                                | 
+--------+------------+-------------+-------------+----------------------------------------------------------------------------------+ 
 
En la tabla 15 se observan los pesos para cada una de las variables activas, En el 
primer eje factorial tienen mayor ponderación el número de aminoácidos, el peso 
molecular, la cantidad de carbón, hidrogeno y nitrógeno, y el número total de 
átomos. En el segundo eje factorial tienen mayor ponderación el número total de 
residuos cargados negativamente, la cantidad de oxígeno, el  índice alifático y el 
gran promedio de hidropaticidad. Y en el tercer eje factorial tienen mayor 
ponderación el PI y el número total de residuos cargados positivamente. 
Tabla 15: Pesos de las variables activas en los ejes del  1 al 5 
----------------------------+------------------------------------+-------------------------------+------------------------------- 
VARIABLES          |             LOADINGS               | VARIABLE-FACTOR CORRELATIONS  |    NORMED EIGENVECTORS 
----------------------------+------------------------------------+-------------------------------+------------------------------- 
IDEN - SHORT LABEL          |    1      2      3      4      5   |    1     2     3     4     5  |    1     2     3     4     5 
----------------------------+------------------------------------+-------------------------------+------------------------------- 
PH   - PH                   |  -0.43   0.56   0.62  -0.01  -0.03 | -0.43  0.56  0.62 -0.01 -0.03 | -0.19  0.31  0.44 -0.01 -0.03 
NUMB - Number of amino acid |  -0.76  -0.21  -0.30   0.26   0.20 | -0.76 -0.21 -0.30  0.26  0.20 | -0.34 -0.12 -0.22  0.26  0.20 
MOLE - Molecular weight     |  -0.94  -0.21  -0.19   0.04   0.05 | -0.94 -0.21 -0.19  0.04  0.05 | -0.42 -0.12 -0.14  0.04  0.05 
TOTA - Total number of nega |   0.03  -0.83  -0.19  -0.20  -0.14 |  0.03 -0.83 -0.19 -0.20 -0.14 |  0.01 -0.46 -0.14 -0.20 -0.14 
V7_A - Total number of posi |  -0.53   0.05   0.68  -0.21  -0.16 | -0.53  0.05  0.68 -0.21 -0.16 | -0.24  0.03  0.48 -0.21 -0.16 
CARB - CARBON               |  -0.89   0.14  -0.28   0.00   0.00 | -0.89  0.14 -0.28  0.00  0.00 | -0.39  0.08 -0.20  0.00  0.00 
HYDR - HYDROGEN             |  -0.93   0.23  -0.08  -0.13  -0.13 | -0.93  0.23 -0.08 -0.13 -0.13 | -0.41  0.13 -0.06 -0.13 -0.14 
NITR - NITROGEN             |  -0.70  -0.14   0.43   0.14   0.14 | -0.70 -0.14  0.43  0.14  0.14 | -0.31 -0.08  0.31  0.14  0.14 
OXYG - OXYGEN               |  -0.21  -0.89  -0.29   0.04   0.08 | -0.21 -0.89 -0.29  0.04  0.08 | -0.09 -0.49 -0.21  0.04  0.08 
SULF - SULFUR               |   0.02  -0.13   0.09   0.74  -0.65 |  0.02 -0.13  0.09  0.74 -0.65 |  0.01 -0.07  0.06  0.74 -0.66 
V13_ - Total number of atom |  -0.98   0.04  -0.14  -0.05  -0.05 | -0.98  0.04 -0.14 -0.05 -0.05 | -0.43  0.02 -0.10 -0.05 -0.05 
THEI - The instability inde |  -0.07  -0.38  -0.02  -0.47  -0.59 | -0.07 -0.38 -0.02 -0.47 -0.59 | -0.03 -0.21 -0.01 -0.47 -0.60 
ALIP - Aliphatic index      |  -0.08   0.69  -0.49  -0.18  -0.25 | -0.08  0.69 -0.49 -0.18 -0.25 | -0.04  0.38 -0.35 -0.18 -0.26 
GRAN - Grand average of hyd |   0.08   0.79  -0.56   0.05  -0.06 |  0.08  0.79 -0.56  0.05 -0.06 |  0.04  0.44 -0.40  0.05 -0.06 
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En la Tabla 16 se muestran los valores test para cada una de las modalidades 
ilustrativas. Los valores test de cada modalidad indican si la coordenada sobre el 
eje se puede considerar diferente de cero, lo cual hace válida la lectura sobre el 
plano con la relación al respectivo eje.  Estos se construyen de acuerdo con la 
siguiente prueba de hipótesis. 
                                                                         
                                             
 
En general, los valores p de las pruebas de hipótesis se recodifican a cuantiles de 
una distribución normal estándar, es decir que valores superiores a 2 o a –2 
indican que vale la pena leer la modalidad con respecto a ese eje. 
Los valores test para las modalidades de la variables la proteína es clasificada 
como inestable o estable, indican que no vale la pena leer la modalidad con 
respecto a ninguno de los ejes.  
Tabla 16: Coordenadas y valores "test" de las variables nominales ilustrativas 
+---------------------------------------------+-------------------------------+------------------------------------+----------+ 
|                 CATEGORIES                  |          TEST-VALUES          |               LOADINGS             |          | 
|---------------------------------------------|-------------------------------|------------------------------------|----------| 
| IDEN - LABEL                COUNT   ABS.WT  |   1     2     3     4     5   |    1      2      3      4      5   |  DISTO.  | 
+---------------------------------------------+-------------------------------+------------------------------------+----------+ 
|    1 . HABP                                                                                                                 | 
| HA01 - Sí                    293    293.00  |  -4.0   7.9   4.7  -2.7  -1.0 |  -0.50   0.78   0.36  -0.15  -0.05 |     1.02 | 
| HA02 - No                   2190   2190.00  |   4.0  -7.9  -4.7   2.7   1.0 |   0.07  -0.10  -0.05   0.02   0.01 |     0.02 | 
+---------------------------------------------+-------------------------------+------------------------------------+----------+ 
|   13 . The N-terminal                                                                                                       | 
| TH01 - A (Ala)               100    100.00  |   3.1   0.6   2.7   1.1   2.4 |   0.68   0.11   0.37   0.11   0.23 |     0.78 | 
| TH02 - C (Cys)                32     32.00  |  -0.6   1.5  -0.6   1.7   0.1 |  -0.24   0.47  -0.15   0.31   0.02 |     0.53 | 
| TH03 - D (Asp)               160    160.00  |   0.5  -7.3  -2.3   1.1   2.8 |   0.09  -1.01  -0.25   0.08   0.21 |     1.18 | 
| TH04 - E (Glu)               262    262.00  |   1.2  -9.1  -1.0  -4.4  -2.2 |   0.16  -0.96  -0.09  -0.26  -0.12 |     1.09 | 
| TH05 - F (Phe)                91     91.00  |  -2.2   2.9  -1.9   1.7   0.5 |  -0.51   0.54  -0.27   0.18   0.05 |     0.93 | 
| TH06 - G (Gly)                81     81.00  |   4.3   0.9   0.4   2.1   1.7 |   1.06   0.17   0.06   0.23   0.18 |     1.38 | 
| TH07 - H (His)                50     50.00  |   0.6   0.8   1.9   3.1   1.5 |   0.18   0.20   0.37   0.44   0.20 |     1.47 | 
| TH08 - I (lle)               162    162.00  |  -0.5   3.7  -3.6   0.2  -5.3 |  -0.08   0.50  -0.38   0.01  -0.40 |     0.61 | 
| TH09 - K (Lys)               304    304.00  |  -5.1   1.7   7.4  -3.5  -3.1 |  -0.61   0.16   0.55  -0.19  -0.16 |     0.87 | 
| TH10 - L (Leu)               181    181.00  |  -1.0   4.9  -1.7  -1.9  -2.6 |  -0.15   0.63  -0.17  -0.14  -0.18 |     0.52 | 
| TH11 - M (Met)                94     94.00  |  -1.8   9.5  -4.9  -3.1  -0.6 |  -0.42   1.73  -0.70  -0.32  -0.06 |     3.95 | 
| TH12 - N (Asn)               240    240.00  |   0.7  -1.3   1.1   1.6   3.1 |   0.09  -0.14   0.10   0.10   0.19 |     0.16 | 
| TH13 - P (Pro)                48     48.00  |   1.2  -0.4  -0.3   1.6  -0.2 |   0.40  -0.10  -0.06   0.23  -0.02 |     0.34 | 
| TH14 - Q (Gln)                84     84.00  |   0.0  -2.3   0.8  -0.7  -0.4 |   0.00  -0.45   0.12  -0.08  -0.04 |     0.37 | 
| TH15 - R (Arg)                59     59.00  |  -4.3  -0.2   5.1  -0.7  -1.1 |  -1.24  -0.06   0.91  -0.09  -0.14 |     2.53 | 
| TH16 - S (Ser)               178    178.00  |   4.5  -0.3  -1.6   3.7  -0.2 |   0.73  -0.03  -0.16   0.27  -0.01 |     0.72 | 
| TH17 - T (Thr)               118    118.00  |   2.9  -2.3  -0.9   1.3   2.8 |   0.60  -0.37  -0.12   0.12   0.24 |     0.68 | 
| TH18 - V (Val)                99     99.00  |   1.1   2.0  -1.2  -0.3   1.3 |   0.24   0.35  -0.17  -0.03   0.13 |     0.26 | 
| TH19 - W (Trp)                17     17.00  |  -3.6   0.8   1.4   0.0   2.2 |  -1.95   0.33   0.49   0.00   0.52 |     4.78 | 
| TH20 - Y (Tyr)               123    123.00  |  -2.4  -0.3  -1.0   0.4   1.9 |  -0.47  -0.05  -0.12   0.03   0.16 |     0.42 | 
+---------------------------------------------+-------------------------------+------------------------------------+----------+ 
|   15 . This classifies the protein as                                                                                       | 
| Mod1 - Estable                 0      0.00  |   0.0   0.0   0.0   0.0   0.0 |   0.00   0.00   0.00   0.00   0.00 |     0.00 | 
| Mod2 - Inestable               0      0.00  |   0.0   0.0   0.0   0.0   0.0 |   0.00   0.00   0.00   0.00   0.00 |     0.00 | 




En la figura 26 se observa el círculo de correlaciones. En éste se pueden 
identificar las correlaciones entre las variables: variables que formen ángulos 




pequeños tienen una alta correlación positiva, variables que formen ángulos 
cercanos a 90 grados no se están muy correlacionadas y variables que formen 
ángulos cercanos a 180 grados tienen una alta correlación negativa.    
De acuerdo con lo anterior, se identificó un primer grupo de variables donde se 
encuentra la cantidad de azufre y de oxígeno, el número total de residuos 
cargados negativamente y el índice de inestabilidad que se encuentran altamente 
correlacionados. Se identifica un segundo grupo de variables donde se encuentra 
el número de aminoácidos, el peso molecular y la cantidad de nitrógeno que 
también se encuentran altamente correlacionadas. Se identifica un tercer grupo 
de variables donde se encuentran el número total de átomos, el número total de 
residuos cargados positivamente, la cantidad de carbón e hidrogeno. Se identifica 
un cuarto grupo de variables donde se encuentran el índice alifático y el gran 
promedio de hidropaticidad. 
El segundo y tercer grupo se encuentran correlacionados entre sí y poco 
correlacionados con el primer y cuarto grupo. Y el primer y cuarto grupo se 
encuentran altamente correlacionados negativamente. 
Las  variables mejor representadas en el plano son aquellas que se aproximan al 
círculo de radio uno. Éstas son la cantidad de hidrógeno, el número total de 
residuos cargados positivamente, el peso molecular y la cantidad de oxígeno.  
Las variables más altamente correlacionadas con los ejes son aquellas que 
forman grados más pequeños con estos, como el número total de átomos se 
encuentra altamente correlacionado con el eje 1. 
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Figura 26: Círculo de correlaciones 
En la Figura 27, al introducir las modalidades suplementarias se observa que en 
las modalidades del N-terminal E y D el número total de residuos cargados 
negativamente, la cantidad de oxígeno  y el índice de inestabilidad son mayores 
que el promedio.  
Las cadenas de aminoácidos cuyo HABP es positivo se caracterizan por tener un 
índice alifático, PI, cantidad de hidrogeno y carbón, número de átomos y número 
total de residuos cargados positivamente mayores que el promedio; mientras que 
las cadenas de aminoácidos cuyo HABP es negativo tienen un comportamiento 
muy parecido al comportamiento promedio de las cadenas y no existen 
características diferentes que permitan identificarlas.   





Figura 27: Círculo de correlaciones con variables suplementarias 
En la Figura 28 se observa el primer plano factorial en el cual se observa la 
distribución de los individuos de acuerdo con las modalidades suplementarias.  
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En la Figura 29 se presentan los tres primeros planos factoriales.  
 
Figura 29: Primeros tres planos factoriales 
 
3.4.3 Resultados 
Con el análisis de componentes principales (ACP) no fue posible predecir los 
péptidos de unión a células eritrocíticas. Sin embargo, los resultados de la 
aplicación de éste método sirven para descartar las variables que no tienen 
correlación directa, que puedan servir para predecir los HABP. 
 
  




3.5 Regresión logística 
3.5.1 ¿Qué es regresión logística? 
Los modelos lineales generalizados se utilizan cuando se tiene una variable de 
respuesta categórica con sólo dos categorías. Ésta se denomina una respuesta 
binaria y sus posibilidades son éxito (1) o fracaso (0)[111]. 
La distribución de la variable respuesta Y se especifica por la probabilidades 
 (   )    de éxito y  (   )      de fracaso.  
Uno de los casos particulares de los modelos lineales generalizados es la 
regresión logística, en la cual la variable de respuesta es binaria, como se definió 
anteriormente, y se tiene un conjunto de variables predictoras. El objetivo es 
construir un modelo que permita predecir la probabilidad    
El modelo de regresión logística permite introducir como variables predictoras 
variables cuantitativas o cualitativas.  
La ecuación del modelo es de la siguiente forma: 
   (
 ( )
   ( )
)       
 
3.5.2 Predicción de péptidos de unión a células eritrocíticas 
usando regresión logística 
De acuerdo con los resultados del análisis de componentes principales, las 14 
variables introducidas anteriormente se pueden resumir en tres variables 
sintéticas que corresponden a las tres primeras componentes principales y que 
explican el 73% de la varianza de los datos.  
De esta manera para la regresión se introduce como variable respuesta HABP, 
que es la característica que se busca predecir. Se introducen como variables 
regresoras las tres componentes principales, dos nuevas variables Ext. 
Coefficient y Abs 0.1% (=1 g/l) y las variables que se utilizaron como ilustrativas 
en el análisis de componentes principales: el N-terminal y la proteína es 
clasificada como estable o inestable.  
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En la Tabla 17 se observa la matriz de clasificación, en la cual se puede ver qué 
tan bueno es el modelo para predecir la probabilidad, luego de ajustado el modelo 
de regresión lineal con únicamente el intercepto. Al comparar los HABP con el 
valor del pronóstico, en este modelo se tiene un 83,7% bien clasificado.  
Los resultados del “Bloque 0: Bloque inicial” se pueden ver de la Tabla 17 a la 
Tabla 18  
 







correcto  Sí No 
Paso 0 HABP Sí 0 211 ,0 
No 0 1456 100,0 
Porcentaje global   87,3 
a. En el modelo se incluye una constante. 
b. El valor de corte es ,500 
 
A continuación se muestran las variables introducidas en el modelo. Debido a que 
es el modelo con solo intercepto, solamente se introduce la constante y luego las 









Tabla 18: variables en la ecuación del modelo de Regresión Logística 
 
 B E.T. Wald gl Sig. Exp(B) 
Paso 0 Constante 1,932 ,074 687,604 1 ,000 6,900 
 
 
Tabla 19: variables que no están en la ecuación del modelo de Regresión Logística 
 
 Puntuación gl Sig. 
Paso 0 Variables Ext.coefficient 1,776 1 ,183 
Abs0.11gl 1,847 1 ,174 
Componente1 1,195 1 ,274 
Componente2 2,492 1 ,114 
Componente3 2,812 1 ,094 
Estadísticos globales 39,513 5 ,000 
 
Para el modelo de regresión logística se utilizó un algoritmo hacia atrás de razón 
de verosimilitud. Éste consiste en crear un modelo con todas las variables 
represoras e ir eliminando una a una hasta obtener un modelo parsimonioso, el 
mejor modelo con la menor cantidad de variables posibles.  
A continuación se muestra el resumen de los pasos realizados en el modelo y el 
criterio utilizado en cada uno de los pasos para seleccionar el modelo. 
Los resultados del “Bloque 1: Método = Por pasos hacia atrás (Razón de 
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Tabla 20: Pruebas omnibus sobre los coeficientes del modelo 
 
 Chi cuadrado gl Sig. 
Paso 1 Paso 40,810 5 ,000 
Bloque 40,810 5 ,000 
Modelo 40,810 5 ,000 
Paso 2
a
 Paso -2,125 1 ,145 
Bloque 38,685 4 ,000 
Modelo 38,685 4 ,000 
a. Un valor de chi-cuadrado negativo indica que ha disminuido el 
valor de chi-cuadrado con respecto al paso anterior. 
 
Luego se presenta un resumen del modelo en cada uno de los pasos con tres 
estadísticos. Lo ideal sería un modelo con un valor de -2 log de la verosimilitud 
muy pequeño y los valores de R cuadrado grandes, debido a que el R cuadrado 
explica la proporción de la varianza explicada por el modelo. En el segundo paso 
se observa un valor alto para -2 log de la verosimilitud y solamente un 43% de la 
varianza explicada, lo cual puede indicar que el ajuste realizado con el modelo no 
es lo suficientemente bueno.  
 
Tabla 21: Resumen del modelo 
 
Paso 
-2 log de la 
verosimilitud 
R cuadrado de 
Cox y Snell 




 ,024 ,045 
2 1227,645
a
 ,023 ,043 
a. La estimación ha finalizado en el número de iteración 5 
porque las estimaciones de los parámetros han cambiado en 








La matriz de clasificación para cada uno de los modelos en cada paso se 
presenta a continuación y se observa que no aumenta el porcentaje de cadenas 
pronosticadas correctamente, además de que el número de HABP positivos no es 










 HABP Porcentaje 
correcto  Sí No 
Paso 1 HABP Sí 0 211 ,0 
No 0 1456 100,0 
Porcentaje global   87,3 
Paso 2 HABP Sí 0 211 ,0 
No 0 1456 100,0 
Porcentaje global   87,3 
a. El valor de corte es ,500 
 
A continuación se presentan las variables en la ecuación con sus respectivos 
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Tabla 23: Variables en la ecuación del modelo de Regresión Logística 
 
 B E.T. Wald gl Sig. Exp(B) 
Paso 1
a
 Ext.coefficient ,001 ,000 2,571 1 ,109 1,001 
Abs0.11gl -,001 ,001 2,127 1 ,145 ,999 
Componente1 ,009 ,002 33,800 1 ,000 1,009 
Componente2 -,019 ,004 26,891 1 ,000 ,981 
Componente3 -,026 ,005 26,080 1 ,000 ,975 
Constante 4,758 1,493 10,151 1 ,001 116,517 
Paso 2
a
 Ext.coefficient ,000 ,000 4,503 1 ,034 1,000 
Componente1 ,009 ,002 31,845 1 ,000 1,009 
Componente2 -,019 ,004 27,686 1 ,000 ,981 
Componente3 -,026 ,005 26,976 1 ,000 ,974 
Constante 3,221 ,990 10,586 1 ,001 25,062 




Con las variables introducidas en el modelo no es posible predecir la 









3.6 Predicción de HABP usando métodos de 
clasificación 
 
3.6.1 Selección de variables 
  
Teniendo en cuenta los resultados anteriores del ACP y de la RL se descartaron 
las variables que no tienen una correlación directa y se obtiene la siguiente lista 
de variables: 
 PI 
 Total number of negatively charged residues (Asp + Glu) 





 Total number of atoms 
 Ext. coefficient 
 Abs 0.1% (=1 g/l) 
 The instability index (II) is computed to be 
 Aliphatic index 
 Grand average of hydropathicity (GRAVY) 
 
Se preparó un el conjunto de datos de los péptidos agregando los resultados 
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3.6.2 Desarrollo del modelo de predictivo 
 
A través de árboles de decisión se procedió a desarrollar un modelo predictivo 
haciendo entrenamiento y validación de tipo Cross-Validation. Se varía la matriz 
de costos en busca de una mejorar la precisión reduciendo el esfuerzo y los 
resultados que se obtienen se pueden ver en la Tabla 24 
 




De los resultados podemos concluir que se puede llegar a un 90,8% de precisión 
reduciendo el esfuerzo en casi un 25%, pero si se reduce la precisión a un 80.5% 
el esfuerzo baja casi a la mitad. 
Después de obtener los resultados anteriores se procedió a separar 50 péptidos 
del conjunto de entrenamiento, simulando una proteína de tamaño 50 cortes, para 
entrenar el modelo con los datos restante (2433 elementos) y ser validado con la 
proteína simulada. 
Se aplicó las mismas matrices de costos del modelo con Cross-Validation y los 
resultados que se obtienen se pueden ver en la Tabla 25. 









Al tomar los 50 péptidos separados para realizar la validación de los modelos se 
observa que en los casos en los que se esperaba una precisión de clasificación 
cercana al 80% y al 90% se obtuvo un total de la muestra clasificado 










4. Conclusiones, aportes y trabajos futuros 
4.1 Conclusiones 
 Se implementaron técnicas de clasificación, asociación y agrupamiento, 
pero no fue posible, para las técnicas aplicadas con el conjunto de datos 
sin valores teóricos, predecir los péptidos de unión a células eritrocíticas 
usando las herramientas de minería de datos o inteligencia artificial. 
 
Utilizando la técnica de clasificación del árbol J48 (ver Figura 19: Ejemplo 
de parametrización de datos para el algoritmo árbol J48 usando Weka) se 
obtiene una alta aproximación si se entrena y valida con el mismo conjunto 
de datos sin el uso de variables teóricas (ver Figura 20: Resultados en 
Weka cuando el conjunto de datos de entrenamiento es el mismo que el de 
prueba), pero usando un grupo aleatorio homogéneo (mismo porcentaje de 
elementos clasificados HABP experimentalmente y mismo porcentaje de 
elementos clasificados no HABP experimentalmente) entre el 20% y 30% 
de los datos como conjunto, se reducen al 13% los péptidos clasificados 
correctamente de manera computacional como YES HABP y al 92% los 
péptidos NO HABP acertados (ver Figura 21: Resultados en Weka cuando 
el conjunto de datos de prueba es entre el 20% y 30% del conjunto). 
 
 Se desarrolló un aplicativo de ayuda para hacer consultas y exportar datos 
de maneras personalizadas, el cual permite alistar rápidamente los 
archivos con los cuales se trabajaban en los distintos softwares. 
 
 Se intentó implementar una estrategia para la búsqueda de motivos 
basada en la extracción de subsecuencias de las cadenas de los péptidos, 
pero no se consiguieron resultados favorables. 
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La elaboración de motivos de los péptidos de unión a células eritrocíticas 
pudo lograrse usando algoritmos convencionales, pero debido a la gran 
aleatoriedad de posibilidades de las cadenas de aminoácidos de las 
proteínas, es probable que no sea muy frecuente su utilización. Sin 
embargo, si el emparejamiento se consigue en algún segmento de la 
cadena, es posible que sea un péptido de unión a células eritrocíticas. Aún 
más, se hace necesario la validación con pruebas convencionales de 
laboratorio. 
 
 Con el análisis de componentes principales y la introducción de variables 
suplementaras se logra una buena síntesis del perfil de las cadenas de 
aminoácidos. Se puede identificar que las cadenas para las cuales el 
HABP es positivo se caracterizan por tener un índice alifático, PI, cantidad 
de hidrogeno y carbono, número de átomos y número total de residuos 
cargados positivamente mayores que el promedio. No obstante, para las 
cadenas con HABP negativo no es posible identificar algunas 
características que las diferencien de los demás (ver Figura 27: Círculo de 
correlaciones con variables suplementarias). 
 
Los perfiles de las cadenas de aminoácidos con HABP negativo son muy 
similares al perfil promedio. 
 
Se identificaron cuatro grupos de variables altamente correlacionadas (ver 
Figura 26: Círculo de correlaciones), lo cual sugiere que no es necesario 
incluir todas las variables en futuros análisis donde se puedan presentar 
problemas por la alta correlación de las variables, como ocurre con los 
modelos de regresión. 
 
El 73% de la varianza del conjunto de datos se puede expresar mediante 
tres variables sintéticas, representadas por los tres primeros ejes 
factoriales (ver Tabla 14: Valores propios del ACP e histogramas).  
 
Los primeros tres planos factoriales no permiten realizar una clasificación 
de las cadenas de aminoácidos de acuerdo con las modalidades 
suplementarias proyectadas. 
 
 La regresión logística, que surge de los resultados del ACP no sirve para 
predecir péptidos de unión a células eritrocíticas. 





Al comparar la bondad de ajuste del modelo obtenido en el primer paso 
(sólo con el intercepto) con el modelo obtenido en el segundo paso 
(introducidas todas las variables con el método hacia atrás), no se 
observan estadísticas más favorables para el segundo modelo. Es mayor 
la varianza explicada en el modelo del primer paso. Debido a esto, se 
deben buscar variables que permitan predecir de mejor manera el 
comportamiento de los HABP (ver Tabla 21: Resumen del modelo). 
 
 En ninguno de los dos modelos (ACP y RL) se logra predecir el 
comportamiento de las cadenas de aminoácidos que son HABP de manera 
eficiente (ver Tabla 22: Clasificación de observación contra pronóstico en 
cada paso del modeloa). 
 
 La variable Abs0.11gl puede estar correlacionada con las variables del 
modelo o no ser pertinente para ajustar el modelo, debido a que ésta fue 
eliminada en el segundo modelo construido (ver Tabla 23: Variables en la 
ecuación del modelo de Regresión Logística). 
 Calculando valores teóricos de las secuencias y usando los resultados del 
ACP y la RL fue posible crear un modelo de clasificación donde se puede 















 El aporte más valioso es un modelo de clasificación que permite reducir el 
esfuerzo considerablemente obteniendo altos resultados de precisión. 
 
 La investigación sirve para descartar el uso de muchos de los algoritmos y 
métodos conocidos que pudieran pensarse como útiles para la predicción 
de péptidos de unión a células eritrocíticas. 
 
 Los resultados sirvieron para afinar las variables y los datos que son útiles 
en futuras exploraciones y diseño de estrategias, que permitieron predecir 
los péptidos de unión a células eritrocíticas. 
 
 La peptidoteca revisada y depurada, más los datos calculados 
computacionalmente, que permiten el uso de nuevas variables, es sin duda 
un aporte valioso de la investigación. Éste tomó tiempo considerable y 
requirió de una ardua revisión de datos experimentales publicados, datos 
locales aportados por el FIDIC y la recopilación de información del grupo 
de trabajo que ha participado en la elaboración y consecución de los datos 
experimentales. 
 
 Se participó en distintos eventos académicos, en los cuales se ha 
publicado o socializado los resultados de la investigación. A continuación  
se listan dichas participaciones: 
 
«Survey: “Elaboración de vacunas”», Universidad Nacional de Colombia, 
Junio 2009. 
«Identificación de péptidos candidatos a vacunas empleando técnicas 
combinadas de minería de datos, algoritmos genéticos, lógicas difusas y 
comparación fractal», GENOBIOTEC, Monterrey México, Octubre 2009. 
 
Póster: “Identificación de péptidos candidatos a vacunas sintéticas usando 
herramientas computacionales”», Universidad Nacional de Colombia, 
Noviembre 2009. 
 
«Technical Review:“Aplicación De Técnicas De Asociación, Clasificación Y 
Agrupamiento Para La Predicción De Péptidos Candidatos A Vacunas 




Sintéticas”», XIX Congreso Nacional de Inmunología – Cancún México, Marzo 
2010. 
 
«Predicting target peptide to synthetic vaccine through the use of 
computational tools», Universidad Nacional de Colombia, Mayo 2010 
 
 Se obtuvo el segundo puesto en la exposición de trabajos libres en la 
modalidad de posters, como distinción internacional en el Segundo 
Congreso Internacional De Biotecnología y Genómica, GENOBIOTEC 
2009, con el trabajo titulado «Identificación de péptidos candidatos a 
vacunas empleando técnicas combinadas de minería de datos, algoritmos 
genéticos, lógicas difusas y comparación fractal», Monterrey – México, 
2009. 
 
 Actualmente se perfeccionan 3 artículos con los resultados de la 
investigación desarrollada que no han sido publicados. 
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4.3 Trabajo futuro 
 Se pretende seguir explorando con distintos algoritmos y métodos para 
tratar de mejorar la precisión y reducir aún más el esfuerzo que permita 
predecir los péptidos HABP. 
 
 Se va a desarrollar una caracterización física y matemática de péptidos de 
alta unión, mediante la aplicación de la teoría de la probabilidad y la 
entropía proteína por proteína, diferenciando los HABP de los no HABP y 












A. Anexo: Tabla de péptidos 
revisada 
En este anexo encontrará la tabla de péptidos revisada y depurada que se usó en la 
predicción de péptidos de unión a células eritrocíticas. 
 
Tabla 26: Peptidoteca revisada 
id num_library protein  secuencia habp 
1 1512 1 HESYQELVKKLEALEDAVLT NO 
2 1513 1 GYSLFQKEKMVLNEGTSGTA YES 
3 1514 1 VTTSTPGSKGSDASGGSGGY NO 
4 1516 1 VASGGSVASGGSVASGGSVY NO 
5 1517 1 YGGSGNSRRTNPSDNSSDSD NO 
6 1518 1 AKSYADLKHRVRNYLLTIKE NO 
7 1519 1 LKYPQLFDLTNHMLTLCDNI NO 
8 1520 1 HGFKYLIDGYEEINELLYKL NO 
9 1521 1 NFYFDLLRAKLNDVCANDYC NO 
10 1522 1 QIPYNLKIRANELDVLKKLV YES 
11 1523 1 FGYRKPLDNIKDNVGKMEDY NO 
12 1524 1 IKKNKKTIENINELYEESKK NO 
13 1525 1 TIDKNKNATKEEEKKKLYQA NO 
14 1526 1 QYDLSIYNKQLEEAHNLISV NO 
15 1527 1 LEKRIDTLKKNENIKELYDK NO 
16 1528 1 INEIKNPPPANSGNTPNTLY NO 
17 1529 1 DKNKKIEEHEKEIKEIAKTY NO 
18 1530 1 KFNIDSLFTDPLELEYYLRE NO 
19 1540 1 KNKNIDYSAKVETKESTEPN NO 
20 1541 1 EYPNGVTYPLSYNDINNALN NO 
21 1542 1 ELNSFGDLINPFDYTKEPSK NO 
22 1543 1 NIYTDNERKKFINEIKEKIK NO 
23 1544 1 IEKKKIESDKKSYEDRSKSL NO 
24 1545 1 NDITKEYEKLLNEIYDSKFN NO 
25 1546 1 NNIDLTNFEKMMGKRYSYKV NO 
26 1547 1 EKLTHPNTFASYENSKHNLE NO 
27 1548 1 KLTKALKYMEDYSLRNIVVE NO 
28 1549 1 KELKYYKNLISKIENEIETL NO 
29 1550 1 VENIKKDEEQLYEKKITKDE NO 
30 1551 1 NKPDEKILEVSDYVKVQVQK NO 
31 1552 1 VLLMNKIDELKKTQLIYKNV NO 
32 1553 1 ELKHNIHVPNSYKQENKQEP NO 
33 1554 1 YYLIVLKKEIDKLKVFMPKV NO 
34 1555 1 ESLINEEKKNYKTQGQSDNS NO 
35 1556 1 EPSTEGEYTGQATTKPGQQA NO 
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36 1557 1 GSAYEGDSVQAQAQEQKQAQ NO 
37 1558 1 PPVPVPVPEAKAKVPTPPYP NO 
38 1559 1 VNNKTENVSKLDYLEKLYQF NO 
39 1560 1 LNTSYICHKYILVSHSTMNE NO 
40 1561 1 KILKQYKITKEEESKLSSCD NO 
41 1563 1 SLNNSLSQLFMEIYEKEMVC NO 
42 1564 1 NLYKLKDNDKIKNLLEEAKK NO 
43 1564 1 NLYKLKDNDKIKNLLEEAKK NO 
44 1565 1 VSTSVKTLSSSSMPQLSYTP NO 
45 1566 1 QDKPEVSANDDTSHSTNYNN NO 
46 1568 1 LIGQKSSENFYEKILKDSDT NO 
47 1569 1 FYNESFTNFVKSKADDINSL NO 
48 1570 1 NDESKRKKLEEDINKLKKTY NO 
49 1571 1 QLSFDLYNKYKLKLERLFDK NO 
50 1572 1 KKTVGKYKMQIKKLTLLKEQ NO 
51 1573 1 LESKLNSLNNPKHVLQNYSV NO 
52 1574 1 FYNKKKEAEIAETENTLENT NO 
53 1575 1 KILLKHYKGLVKYYNGESSP NO 
54 1576 1 LKTLSEESIQTEDNYASLEN NO 
55 1577 1 YKVLSKLEGKLKDNLNLEKK YES 
56 1577 1 KKTVGKYKMQIKKLTLLKEQ YES 
57 1578 1 KLSYLSRGLHHLIAELKEVI NO 
58 1579 1 KNKNYTGNSPSVNNTDVNNA NO 
59 1580 1 LESYKKFLPEGTDVATVVSE NO 
60 1581 1 SGSDTYEQSQPKKPASTHVG NO 
61 1582 1 AESNTITTSQNVDDEVDDVY YES 
62 1583 1 IVLIFGESEEDYDDLGQVVT NO 
63 1585 1 EVLYLKPLAGVYRSLKKQLE YES 
64 1586 1 NNVMTFNVNVKDILNSRYNK NO 
65 1587 1 RENFKNVLESDLIPYKDLTS NO 
66 1588 1 SNYVVKDPYKFLNKEKRDKF NO 
67 1589 1 LSSYNYIKDSIDTDINFAND YES 
68 1590 1 VLGYYKILSEKYKSDLDSIK YES 
69 1591 1 KYINDKQGENEKYLPFLNNI YES 
70 1592 1 ETLYKTVNDKIDLFVIHLEA NO 
71 1593 1 KVLNYTYEKSNVEVKIKELN NO 
72 1594 1 YLKTIQDKLADFKKNNNFVG NO 
73 1596 1 IADLSTDYNHNNLLTKFLST NO 
74 1597 1 GMVYENLLKSVLSNLLDWKL NO 
75 1598 1 ARYVKHFTTPMRKKTMIQQS YES 
76 1599 1 SGCFRHLDEREECKCLLNYK NO 
77 1600 1 QEGSKCVENSNPTCNENNGY NO 
78 1601 1 CDADAKCTEEDSGSNGKKYT NO 
79 1616 2 SQVNNVLLERTIETLYECKN NO 
80 1617 2 EYVKGENGYKLAKGHHCVEE NO 
81 1618 2 DNLERWLQGTNERRSEENYK NO 
82 1619 2 YKYGVTELKIKYAQMNGKRS NO 
83 1620 2 SRILKESIYGAHNFGGNSYM NO 
84 1621 2 EGKDGGDKTGEEKDGEHKYD NO 
85 1622 2 SKIDNGKGANNLVMLDYGTS NO 
86 1623 2 SNGQPAGTLDNVLEYVTGHE NO 
87 1624 2 GNSRKNSSNGGNPYDIDHKK NO 
88 1625 2 TISSAIINHAYLQNTVMKNC YES 
89 1626 2 NYKRKRRERDWDCNTKKDVC NO 
90 1627 2 IPDRRYQLCMKELTNLVNNT NO 
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91 1628 2 DTNFHRDITFRKLYLKRKLI NO 
92 1629 2 YDAAVEGDLLLKLNNYRYNK NO 
93 1630 2 DFCKDIRWSLGDYGDIIMGT NO 
94 1631 2 DMEGIGYSKVVENNLRSIFG NO 
95 1632 2 TDEKAQQRRKQWWNESKAQY NO 
96 1633 2 WTAMMYSVKKRLKGNFIWIC NO 
97 1634 2 KLNVAVNIEPQIYRWIREWG NO 
98 1635 2 RDYVSELPTEVQKLKEKCDG NO 
99 1636 2 KILYTDKKDCKVPPCQNACK NO 
100 1637 2 SYDQWITRKKNQWDVLSNKF NO 
101 1638 2 ISVKNAEKVQTAGIVTPYDI NO 
102 1639 2 LKQELDEFNEVAYENEINKR NO 
103 1640 2 DGAYIELCVCSVEEAKKNTQ NO 
104 1641 2 EVVTNVDNAAKSQATNSNPY NO 
105 1642 2 YQPVDSSKAEKVPGDSTHGN NO 
106 1643 2 VNSGQDSSTTGKAVYGDGQN NO 
107 1644 2 GNQTPAESDVQRSDYAESVS NO 
108 1645 2 AKNVDPQKSVSKRSDDTAYV NO 
109 1646 2 TGIAEAGKENYGASNSRPSE NO 
110 1647 2 STVEANSPGDDTVNSASYPV NO 
111 1648 2 VSGENPLVTPYNGLRHSKDN NO 
112 1649 2 YDSDGPAESMANPDSNSKGE NO 
113 1650 2 TGKGQDNDMAKAPYDSSNSS NO 
114 1651 2 DGTSSATGDTTDAVDREYNK NO 
115 1652 2 GVPEDRDYTVGSKDGGGEDN NO 
116 1653 2 SANRDAAPVVGEDRYRENSA NO 
117 1654 2 GGSYNDRSKNDTEKNGASTP NO 
118 1655 2 DSKQSEDATALSKIESYEST NO 
119 1656 2 ESGDRTTNDTYNSLENKNGG NO 
120 1657 2 KEKDYQKHDFKSNDTPNEEP NO 
121 1658 2 NSDQTTDAEGHDRDSYKNDK NO 
122 1659 2 AERRKHMNKDTFTKNYNSHH NO 
123 1660 2 LNSNNNLSNGKLDIKEYKYR NO 
124 1661 2 DVKATREDIYLMSSVRKCNN NO 
125 1662 2 NISLEYCNSVEDKISSNTCS NO 
126 1663 2 REKSKNLCCSISDFCLNYFD NO 
127 1664 2 VYSYEYLSCMKKEFEDPSYK NO 
128 1665 2 CFTKGGFKDKTYFAAAGALL NO 
129 1666 2 TLLLLIASRKMYKNDSEEAT NO 
130 1667 2 FNEFEEYCDNIHRIPLMPNN NO 
131 1668 2 IEHMQPSTPLDYS NO 
132 1669 3 QCETESYKQLVANVDKLEAL NO 
133 1670 3 VVDGYELFHKKKLGGNDIKV NO 
134 1671 3 DANANNNNNNQVSVLTSKYR NO 
135 1672 3 NFVGKFLELQIPGHTDLLHY NO 
136 1673 3 IRELAFEPNGIKYLVESYEE NO 
137 1674 3 FNQLMHVINFHYDLLRANVH NO 
138 1675 3 DMCAHDYCKIPEHLKISDKE NO 
139 1676 3 LDMLKKVVLGLWKPLDNYKD NO 
140 1677 3 DIGKLETFITKNKETISNYN NO 
141 1678 3 KLYSDENAKRGGQSTNTTNG NO 
142 1679 3 PGAQNNAAQGYTGNTETGTR NO 
143 1680 3 SSASSNTYSGGDGTTVVGTS NO 
144 1681 3 SPAPAAPSSTNEDYDEKKKI NO 
145 1682 3 YQAMYNGIFYTSQLEEAQKL NO 
146 1683 3 IEVLEKRVKVLKQHKGIKAY NO 
147 1684 3 LEQVEAEKKKYPKDNTTNRP NO 
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148 1685 3 LTDEQQKAAQKKIADLESQY NO 
149 1686 3 VANAKTVNFDLDGLYTDAFE NO 
150 1687 3 LEYYLREKAKMAGTLIIPES NO 
151 1688 3 TKSAGTPGKTVPTLKETYPH NO 
152 1689 3 GISYALAENSIYELIEKIGS NO 
153 1690 3 DETFGDLQNPDDGKQPKKGV NO 
154 1691 3 LINETKRKELLEKIMNKIKY YES 
155 1692 3 EEDKLPNLKKELEEKYKVYE NO 
156 1693 3 AKVNEFKPAFNHFYEARLDN NO 
157 1694 3 TLVENKFDEFKTKREAYMEE NO 
158 1695 3 KKKLESCSYEQNTNLINKLK NO 
159 1696 3 KQLTYLEDYVLRKDIADDEI NO 
160 1697 3 KHFSFMEWKLKSEIYDLAQE NO 
161 1698 3 IRKNENKLTVENKFDYSGVV NO 
162 1699 3 EGQVQKVLIIKKIEAYKNVQ NO 
163 1700 3 NNLKNAKVKDDLYVPKVYNT NO 
164 1701 3 GEKPEPYYLMVLKREIDKLK NO 
165 1702 3 DFITKIESMYATEKAKPAAS NO 
166 1703 3 APVTSGQLYRGSSEAATEVT NO 
167 1704 3 TNAVTYEDQQQQQQQQQQQQ NO 
168 1705 3 QQQQQQQQQQQYQVVPAPAG NO 
169 1706 3 DAQQVYSTQPTSQSAAPGVY NO 
170 1707 3 ATPAPTPAAAAAPAPAMSKY NO 
171 1708 3 EYLEKLLDFLKSAYACHKHI NO 
172 1709 3 FVTNSTMDKKLLKEYELNAD NO 
173 1710 3 EKNKINQNKCDELDLLYNVQ NO 
174 1711 3 NNLPAMYSIYDSMSNELQNL NO 
175 1712 3 YIELYQKEMVYNIYKNKDTQ NO 
176 1713 3 KKIKAYLETSNNKAAAPAQS NO 
177 1714 3 AAKEKPEADTAQVEKFYDKH NO 
178 1715 3 LSQIDKYNDYFKKFLESKKE NO 
179 1716 3 EIIKMDDTKWNALPSGQAEY NO 
180 1717 3 YSSNDNCASNMNNSYSKSPN NO 
181 1718 3 YSCNKHTSTPQAEENQRVGG NO 
182 1719 3 NSEGKEIEELKKKLQVSYDH NO 
183 1720 3 YGKYKLKLERFLKKKNKISN NO 
184 1721 3 SKDQIKKLTSLKNKYERRQN NO 
185 1722 3 LLNNPTSVLKNYTAFFNKKR NO 
186 1723 3 ETEKKEVENTLKNTEILLKY NO 
187 1724 3 YKARAKYYIGEPFPLKTLSE YES 
188 1725 3 ESMQKEDNYLNLEKFRCSAD NO 
189 1726 3 WREIRKDTELERSNISYLSS NO 
190 1727 3 GLLHVLDRAEEIINDKKYSG NO 
191 1728 3 KDHAKNIAEVKKALQAYQEL NO 
192 1729 3 YPKVTSQESTSVAVTVPCAV NO 
193 1730 3 VPCVPTAAAAGSGAYGAVPP NO 
194 1731 3 AAAAGSGAYGAVPPACGPSP NO 
195 1732 3 PATGGVVPGVVEYAEAQTKA NO 
196 1733 3 QAQDYAEDYDKVIELPLFGN NO 
197 1734 3 NDDDCEEDQVTTGEAEYEAP NO 
198 1735 3 EILVPAGISDYDVVYLKPLA NO 
199 1736 3 GMYKKIKKQLENMVNAFNTN NO 
200 1737 3 ITDMLDSRLKKRNYFLEVLN NO 
201 1738 3 SDLNPFKYSPSGEYIIKDPY NO 
202 1739 3 KLLDLEKKKKLLGSYKYIGA NO 
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203 1740 3 SIDKDLGTANDGVNYYNKMG NO 
204 1741 3 ELYKTHLTAVNEEVKKVEAC NO 
205 1742 3 IKAEDDKIKKYGSDSTKTTE NO 
206 1743 3 KTQSMAKKAELEKYLPFLNS NO 
207 1744 3 LQKEYESLVSKVNTYTDNLK NO 
208 1745 3 KVINNCQLEKKEAEITVKKY NO 
209 1746 3 QDYNKMDEKLEEYKKSEKKN NO 
210 1747 3 EVKSSGLLEKLMKSKLYKEN NO 
211 1748 3 ESKEILSQLLNVQTQLYTMS NO 
212 1749 3 SEHTCIDTNVPDNAACYRYL YES 
213 1750 3 DGMEEWRCLYTFKEEGGKCV NO 
214 1751 3 PGYNVTCKDNNGGCAPEAEC NO 
215 1752 3 KMTDSNRIVCKCTKEGSEPY NO 
216 1753 3 FEGVFCSSSSFLSLSYLLLM NO 
217 1755 4 KARNEYDIKENEKFLDVYKE NO 
218 1756 4 KFNELDKKKYGNVQKTDKKI NO 
219 1757 4 FTYIENKLDILNNSKPNKRW NO 
220 1758 4 KSYGTPDNIDKNMSLIHKHN YES 
221 1759 4 NEEMFNNNYQSFLSTSSLIK NO 
222 1760 4 QNKYVPINAVRVSRILSFLD NO 
223 1761 4 YRINNGRNTSSNNEVLSNCR NO 
224 1762 4 EKRKGMKWDCKKKNDRSNYV NO 
225 1763 4 CIPDRRIQLCIVNLSIIKTY NO 
226 1764 4 TKETMKDHYIEASKKESQLL NO 
227 1765 4 LKKNDNKYNSKFCNDLKNSF NO 
228 1766 4 LDYGHLAMGNDMDFGGYSTK NO 
229 1767 4 AENKIQEVFKGAHGEYSEHK NO 
230 1768 4 IKNFRKEWWNEFREKYWEAM NO 
231 1769 4 LSEHKNNINNCKNIPQEEYQ NO 
232 1770 4 ITQWIKEWHGEFLYERDNRS NO 
233 1771 4 KLPKSKCKNNTLYEACEKEC NO 
234 1772 4 IDPCMKYRDWIIRSKYEWHT NO 
235 1773 4 LSKEYETQKVPKENAENYLI NO 
236 1774 4 KISENKNDAKVSLLYNNCDA NO 
237 1775 4 EYSKYCDCKHTTTLVKSVLN NO 
238 1776 4 GNDNTIKEKREHIDLDDYSK NO 
239 1777 4 FGCDKNSVDYNTKVWECKNP NO 
240 1778 4 YILSTKDVCVPPRRQELCLG NO 
241 1779 4 NIDRIYDKNLLMIKEHILAI YES 
242 1780 4 AIYESRIIKRKYKNKDDKEV NO 
243 1781 4 CKIINKTFADIRDIIGGTDY NO 
244 1782 4 WNDLSNRKLVGKINTNSKYV NO 
245 1783 4 HRNKKNDKLYRDEWWKVIKK YES 
246 1784 4 DVWNVISWVYKDKTVCKEDD NO 
247 1785 4 IENIPQFFRWFSEWGDDYCQ NO 
248 1786 4 DKTKMIETYKVECKEKPCED NO 
249 1787 4 DNCKSKCNSYKEWISKKKEE NO 
250 1788 4 YNKQAKQYQEYQKGNNYKMY NO 
251 1789 4 SEFKSIKPEVYLKKYSEKCS NO 
252 1790 4 NLNFEDEFKEELHSDYKNKC NO 
253 1791 4 TMCPEVKDVPISIYRNNEQT NO 
254 1792 4 SQEAVPEENTEYAHRTETPS NO 
255 1793 4 ISEGPKGNEQKERDDDSYSK NO 
256 1794 4 ISVSPENSRPETDAKDTSNY NO 
257 1795 4 LKLKGDVDISMPKAVYGSSP NO 
258 1796 4 NDNINVTEQGDNYSGVNSKP NO 
259 1797 4 LSDDVRPDKKEYEDQNSDES NO 
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260 1798 4 EETVVNHISKSPSYNNGDDS NO 
261 1799 4 GSGSATVSESSSSNTGLSYD NO 
262 1800 4 DDRNGDTYVRTQDTANTEDV NO 
263 1801 4 YRKENADKDEDEKGADEERH NO 
264 1802 4 STSESLSSPEEKMYTDNEGG NO 
265 1803 4 NSYNHEEVKEHTSNSDNVQQ NO 
266 1804 4 SGGIVNMNVEKELKDTYENP NO 
267 1805 4 SSSLDEGKAHEELSEPNYSS NO 
268 1806 4 DQDMSNTPGPYDNPSEETTE NO 
269 1807 4 RISNNEYKVNEREDERTLTK NO 
270 1808 4 EYEDIVLKSHMNRESDDGEL NO 
271 1809 4 YDENSDLSTVNDESEDAEAK NO 
272 1810 4 MKGNDTSEMSHNSSQHYESD NO 
273 1811 4 QQKNDMKTVGDYGTTHVQNE NO 
274 1812 4 YSVPVTGEIDEKLRESKESK NO 
275 1813 4 YHKAEEERLSHTDIHKINPE NO 
276 1814 4 DRNSNTLHLKDYRNEEMERH YES 
277 1815 4 YTNQNINISQERDLQKHGFH YES 
278 1816 4 TMNNLHGDGVSERSQYNHSH NO 
279 1817 4 HGNRQDRGGNSGNVYNMRSN NO 
280 1818 4 NNNFNNIPSRYNLYDKKLDL YES 
281 1819 4 DLYENRNDSTTKELIKKLAE NO 
282 1820 4 INKCENEISVKYCDHMIHEE NO 
283 1821 4 YPLKDCTKEKTRNLCCAVSD NO 
284 1822 4 YCMSYFTYDSEEYYNCTKRE NO 
285 1823 4 FDDPSYTCFRKEAFSSMIFK NO 
286 2142 5 MMNMKIVLYSLLLFVIRWNI NO 
287 2143 5 ISCNKNDKNQGVDMNVLNNY NO 
288 2144 5 ENLFKFVKCEYCNEHTYVKG NO 
289 2145 5 KKAPSDPQCADIKEECKELY NO 
290 2146 5 KEKQYTDSVTYLMDGFKSAN NO 
291 2147 5 NSANNGKKNNAEEMKNLVNY NO 
292 2148 5 LQSHKKLIKALKKNIESYQN YES 
293 2149 5 KKHLIYKNKSYNPLLLSCVK YES 
294 2150 5 KMNMLKENVDYIQKNQNLFK YES 
295 2151 5 ELMNQKATYSFVNTKKKIIS NO 
296 2152 5 YKSQGHKKETSQNQNENNDN YES 
297 2153 5 QKYQEVNDEDDVNDEEDTND YES 
298 2154 5 DEDTNDEEDTNDDEDTNDDE NO 
299 2155 5 DTNDEEDTNDEEDHENNNAT NO 
300 2156 5 AYELGIVPVNDVLNVNMKNM NO 
301 2157 5 ITGNNFMDVVKNTLAQSGGY NO 
302 2158 5 GSNDLINYLNQGKEIGENLL NO 
303 2159 5 NITKMNLGDKNNLESYPLDE NO 
304 2160 5 LNMLKDNLINYEFILDNLKT NO 
305 2161 5 SVLNKLKDLLLRLLYKAYVS NO 
306 2162 5 YKKRKAQEKGLPEPTVTNEE NO 
307 2163 5 YVEELKKGILDMGIKLLFSK NO 
308 2164 5 VKSLLKKLKNKIYPKKKEDN NO 
309 2165 5 QAVDTKSMEEPKVKAQPAYR NO 
310 2166 5 GEVPTEDSNIMNSYNNVMDE NO 
311 2167 5 IDYFEKELIENNNTPNVVPP NO 
312 2168 5 TQYKKKNKNETVSGMDENFD NO 
313 2169 5 NHPENYFKEEYYYDENDDME NO 
314 2170 5 VKVKKIGVTLKKYEPLKNGN NO 
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315 2171 5 VSETIKLIHLGNKDKKHYEA NO 
316 2172 5 INNDIQIIKQELQAIYNELM NO 
317 2173 5 NVTNGNKNIQQIYQQNILEN NO 
318 2174 5 DVLNQETEEEMEKQVEAYTK NO 
319 2175 5 QYEAEVDALAPKNKEEEEKE NO 
320 2176 5 KEKEKEKEEKEKEEKEKEEY NO 
321 2177 5 KEKEKEEKEKEKEEKEEEKY NO 
322 2178 5 KEKEEEQEEEEEENPENLTY NO 
323 2179 5 TEESKLNKQLNIMNKINKY NO 
324 2189 6 MRLSKVSDIKSTGVSNYKNF NO 
325 2189 6 MRLSKVSDIKSTGVSNYKNF NO 
326 2190 6 NSKNSSKYSLMEVSKKNEKK NO 
327 2191 6 NSLGAFHSKKILLIFGIIYV NO 
328 2192 6 VLLNAYICGDKYEKAVDYGF NO 
329 2193 6 RESRYLAEGEDTCARKEKTT NO 
330 2194 6 YRKSKQKTSTRTVATQTKKD NO 
331 2195 6 EENKSVVTEEQKVESDYEKQ NO 
332 2196 6 KRTKKVVKKQINYGDTENQK NO 
333 2197 6 EGKNVKKVYKKEKKKEESGK NO 
334 2198 6 PEENKHANEASKKKEPKAYK NO 
335 2199 6 VSQKPSTSTRSNNEVKYRAA NO 
336 2200 6 SNQETLTSADPEGQIMREYA NO 
337 2201 6 ADPEYRKHLEIFYKIRTNTD NO 
338 2202 6 PNDEVERRNADNKEDYTSAD NO 
339 2203 6 PKGQIMREYASDPEYRKHLE NO 
340 2204 6 IFYKILTNTDPNDDYERRNA NO 
341 2205 6 DNKEDLTSADPEGQIMREYA NO 
342 2206 6 ADPEYRKHLEVFHKILTDTD NO 
343 2207 6 PEGQISREYAADPEYREHLE NO 
344 2208 6 YFHKILTNTDPNDEVERRNA NO 
345 2209 6 ADPEYRKHLEVFHKILTNTD NO 
346 2210 6 PNDEVERRNADNKEYTSSDP NO 
347 2211 6 EGQIMREYAADPEYRKHLEI NO 
348 2212 6 FHKYLTNTDNPDEVERRNAD NO 
349 2213 6 NKEDLTSADPEGQIMREYAA NO 
350 2214 6 DPEYRKHLEIFYKILTNTDP NO 
351 2215 6 NDEVERRNADNKEEYTSSDP NO 
352 2216 6 EGQIMREYAADPEYRKHLEI NO 
353 2217 6 YHKILTNTDPNDEVERRNAD NO 
354 2218 6 NDEVERRNADNKEDYTSADP NO 
355 2219 6 EGQIMREYASDPEYRKHLEI NO 
356 2220 6 FYKILTNTDPNDDVERDNAD YES 
357 2221 6 NKEDLTSADPEGNIMREYAA NO 
358 2222 6 DPEYRKHLEIFHKILTNTDP NO 
359 2223 6 NDEVERQNADNQEAY NO 
360 3416 7 GAGHGENAEEDIRN NO 
361 3417 7 SEGKVNFFSLDSNL NO 
362 3418 7 KKNKKSKHNRVKRR YES 
363 3419 7 NAKISNFLSQKAYVK NO 
364 3420 7 ETDNASGKDAEGSR NO 
365 3421 7 PSHDSSFVNLNGHV NO 
366 3422 7 DGKSLSYSVHVKEST NO 
367 3423 7 PHSTTRESTEKGKE NO 
368 3424 7 NEKIQGVLSSFVQS NO 
369 3425 7 QEGGESDDLEGMYNS NO 
370 3426 7 IVDMSEKLKENDKYN YES 
371 3427 7 LVFDMEIDFVDLQF YES 
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372 3428 7 FNLILELIPKDSQYH NO 
373 3429 7 TYYEETLKQQVTEYT NO 
374 3430 7 NSLKTLMDSCISEK NO 
375 3431 7 DQMIILEYEINYAKR NO 
376 3432 7 KSIETETLGDKETK NO 
377 3433 7 LSAVSQAYAKHLES NO 
378 3434 7 KGVLKPKLNDIKNN NO 
379 3435 7 AFSVLKDSYCKDNCG NO 
380 3436 7 EYVQKYNTMRKNFIS NO 
381 3437 7 SSDQYKMEAYVYIPK NO 
382 3438 7 SINDYTVLDKILSES NO 
383 3439 7 NELGIDIQETVNSL YES 
384 3441 7 INSTLIDDAAKKLE NO 
385 3442 7 SINEEDISAEIDLQ YES 
386 3443 7 KFEDNSKALANNYCI NO 
387 3444 7 FQYIKTLNEPIKKA NO 
388 3445 7 ESKVCIKSNELLSTI YES 
389 3446 7 IDTLGKSATALQES NO 
390 3447 7 TFDQEECNKIKTEA NO 
391 3448 7 EKVKDDAEDICEKN NO 
392 3449 7 EQIYYEIPESEDET NO 
393 3450 7 IDDKINDLQDLIDQ NO 
394 3451 7 MKEYKDEIVNNSEFI YES 
395 3452 7 SNRYKNIYENLKET NO 
396 3453 7 ETELNDIGKLENDT NO 
397 3454 7 SKVNFYLMQIRKINT NO 
398 3455 7 EKTKIDESLQTVEK NO 
399 3456 7 FYKEILDSKEKIYEL NO 
400 3457 7 KIEFEKSVTEINRL YES 
401 3458 7 QDGESARDLHEEQI NO 
402 3459 7 KEILDKMAKKVHYLK NO 
403 3460 7 ELLSLKGKSSVYFTE NO 
404 3461 7 MNELLNTASYDNMEG YES 
405 3462 7 FSAKKEKADNDINA NO 
406 3463 7 LYNSVYREDINALIE NO 
407 3464 7 EVEKFVTENKESTL NO 
408 3465 7 EMLKDEEMEEKLQD NO 
409 3466 7 AKETFAKLNFVSDD NO 
410 3467 7 KLTDVYTKMSAEVTN NO 
411 3468 7 AEGIKKEIAQKQFE YES 
412 3469 7 NVHKKMKEFSDAFS NO 
413 3470 7 TKFEALQNSMQQYNQ NO 
414 3471 7 EGDAIEKHKQNRSE NO 
415 3472 7 KEEEYFKNESVEEDL NO 
416 3473 7 SREETEEQEYTKHKN NO 
417 3474 7 NFSRRKGEISAEIT NO 
418 3475 7 NMREVINKIESQLN NO 
419 3476 7 YYGVIEKYFSLIGDQ YES 
420 3477 7 NEVSTAKALKEKIV NO 
421 3478 7 SDSLRDKIDQYETEF NO 
422 3479 7 KEKTSAVENTVSTI NO 
423 3480 7 QSLSKAIDSLKRLN YES 
424 3481 7 GSINNCKKYNTDIDL NO 
425 3482 7 LRSKIKTLREEVQK NO 
426 3484 7 ALLLKSLRDKMGKI NO 
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427 3485 7 NEKLNDGRLNSLDTYlll NO 
428 3486 7 KKEDLLKFYSESKSK NO 
429 3487 7 IHLSKDQKGPQDPL NO 
430 3488 7 NRIDEWEDIKRDVD NO 
431 3489 7 ELNVNYQVISENKVT NO 
432 3490 7 LFKNNSVTYIEAMHS NO 
433 3491 7 HINTVAHGITSNKN NO 
434 3492 7 EILKSVKEVEDKLN NO 
435 3493 7 LVEQNEDYKKVKNPE NO 
436 3494 7 NEKQLEAIRGSMSK NO 
437 3495 7 LKEVINKHVSEMTQ NO 
438 3496 7 LESTANTLKSNAKG NO 
439 3497 7 KENEHDLEELNKTK NO 
440 3498 7 GQMRDIYEKLKKIAE NO 
441 3499 7 ELKEGTVNELKDAN NO 
442 3500 7 EKANKVEPEPERNI NO 
443 3501 7 IGHVLERITVEKDK NO 
444 3502 7 AGKVVEEMNSNKTK NO 
445 3503 7 IEKLIQETSDDSQN NO 
446 3504 7 ELVTTSITKHLENA NO 
447 3505 7 KGYEDVIKRNEEDSI NO 
448 3506 7 QLREKAKSLETLDE YES 
449 3507 7 MKKLVQQVNMNLQS NO 
450 3508 7 AIQGNAGISKELNE NO 
451 3509 7 LKGVIELLISTNYSS NO 
452 3510 7 ILEYVKKNSSESVRF NO 
453 3511 7 SQLANGEFTKAEGE NO 
454 3512 7 EKNASARLAEAEKL NO 
455 3513 7 KEQIVKDLDYSDIDD NO 
456 3514 7 KVKKIEGIKREILK NO 
457 3515 7 MKESALTFWEESEK NO 
458 3516 7 FKQMCSSHMENAKE NO 
459 3517 7 GKKKIEYLKNNGDGG NO 
460 3518 7 KANITDSQMEEVGN NO 
461 3519 7 YVSKAEHAFHTVEAQ NO 
462 3523 7 YSAKLKPYVGRIKAR YES 
463 3524 7 VSENERKISELKEK NO 
464 3525 7 AKVEKKESSQLNDV NO 
465 3526 7 STKSLLQIDNCRQQ NO 
466 3527 7 LDSVLSNIGRVKQN YES 
467 3529 7 LPISELGAEKSLDK NO 
468 3530 7 VKAAKESYEKNLETV YES 
469 3531 7 QNEMSRINVEEGSL NO 
470 3532 7 TDIDKKITDIENDL NO 
471 3533 7 LKMKKQYEEGLLQK NO 
472 3534 7 IKENADKRKSNFEL NO 
473 3535 7 VGSEINALLDPSTS NO 
474 3536 7 IFIKLKLKEYDMTG NO 
475 3538 7 EFTKSYNLIETHLSN NO 
476 3539 7 ATDYSVTFEKAQSLR NO 
477 3540 7 ELAEKEEEHLRRRE NO 
478 3541 7 EEAIFLLNDIKKVE NO 
479 3542 7 SLKLLKEMMKKVSAY YES 
480 3543 7 EYEGMKRDHTSVSQL NO 
481 3544 7 VQDMKTIVDLLKTL NO 
482 3545 7 NDISECSSVLNNVV NO 
483 3547 7 RDANSMYESMVTLAN NO 
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484 3548 7 YFLSDEAKISSGMEF NO 
485 3549 7 NAEMKSNFKTDLEL NO 
486 3550 7 EIFSDISNSNELLK NO 
487 3551 7 KIEQDSNDVIQKER NO 
488 3552 7 ESEQLAKDATDIYNV NO 
489 3553 7 IKLKNEFNEKLEEA NO 
490 3554 7 KNKEEVVSEKVREA NO 
491 3555 7 LKRLSQVEGIRCHF NO 
492 3556 7 ENFHRLLDNTEELE NO 
493 3557 7 NLKKMETIYRDKKSE YES 
494 3558 7 RESGLQEMENEMNT NO 
495 3559 7 YSNSITQLEGIVVSA NO 
496 3560 7 GESKEDIEKLERSN NO 
497 3561 7 EEMRNISEKISTID YES 
498 3562 7 SKVIEMNSTIDELYK NO 
499 3563 7 LGKNCQAHWISLIS NO 
500 3564 7 TANMKTSKKLIMIN NO 
501 3565 7 KEKENTEKCVDYIKD NO 
502 3566 7 NSSSTDGYVETLKGF YES 
503 3567 7 YGSKLTFSSASEIVQ NO 
504 3568 7 NADTYSVNFAKHEKE NO 
505 3569 7 SLNAIRDIKKELYLF NO 
506 3570 7 HQNSDISIVEGGVQ NO 
507 3571 7 NMLALYDKLNEEKRE NO 
508 3572 7 MDELYRNISETKLKQ NO 
509 3573 7 MEHSTDVFKPMIEL NO 
510 3574 7 HKGMNETNNKSLLE NO 
511 3575 7 KEKKLKSVNDHMHS NO 
512 3576 7 MEAEMIKNGLKYTPE NO 
513 3578 7 YKTLEEIDRDYGDN NO 
514 3579 7 QIVEEHKKQFSILI NO 
515 3580 7 DRTNALMDDIEIFK NO 
516 3581 7 KENNYNLMEVNTETI NO 
517 3582 7 HRVNDYIEKITNKLV NO 
518 3583 7 QAKTEYEQILENIKQ NO 
519 3584 7 NDDMLQNIFLKKVS NO 
520 3585 7 IIEYFENVKKKKESI NO 
521 3586 7 LNDLYEQERLLKIGE NO 
522 3587 7 HLDEIKRNVTETLS NO 
523 3588 7 SYEIDQKMEMMSKNL NO 
524 3589 7 LEKKSKMMNYTSIYE NO 
525 3590 7 LEREANEINRDAKQ NO 
526 3592 7 AIQKRGDMDAIFSQ NO 
527 3593 7 MSADRNPNEYKSAEK NO 
528 3594 7 YMNEANEIIRQLEVK NO 
529 3595 7 LREIGQLVQDSESI YES 
530 3596 7 LSEMNSKKSAIEKE NO 
531 3597 7 KTARALRTSENNRR NO 
532 3598 7 EEEERARVQEMSMN YES 
533 3599 7 NDPTQSETTHSEGS YES 
534 3600 7 IGEGKESDSDETGL NO 
535 3601 7 THDAGADEDSTSSA NO 
536 3602 7 KGAHELEEEETTAT NO 
537 3604 7 TTRSDEPDMHTENT NO 
538 3605 7 QDGTYQDTSNSSDEA NO 
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539 3606 7 DILNGKFNFNNVKYA NO 
540 3607 7 GAFVLLCTSAVIGA NO 
541 3608 7 IIAHKKDDQEELNNG NO 
542 3609 7 VEDDKVFEVKKSMHP NO 
543 3610 7 ENKEEIIDDSFVDIE NO 
544 3742 7 KLLGEEISEVSHLYV YES 
545 3743 7 EMPKRGDKCGENTT NO 
546 3744 7 VDKTKFCSIVAYV NO 
547 3745 7 ALQYFDSADKSMKSV NO 
548 3746 7 DLKNYGVKMNEIHG NO 
549 3747 7 SIVKKVKESKHADYR NO 
550 3748 7 VKTLEEIDRDYGDN NO 
551 3749 7 IKDDDTILNSVLEA YES 
552 4042 8 MKVIKTLSIINFFIFVTFNY NO 
553 4043 8 NFFIFVTFNIKNESKYSNTF NO 
554 4044 8 KNESKYSNTFINNAYNMSIR YES 
555 4045 8 INNAYNMSIRRSMAESKPPT YES 
556 4046 8 RSMAESKPPTGTGGSGSAGS NO 
557 4047 8 GTGGSGSAGSGAGASAGNGA NO 
558 4048 8 GAGASAGNGANPGADAERSP NO 
559 4049 8 NPGADAERSPSTPATPATPA NO 
560 4050 8 STPATPATPATTTTTTTTND NO 
561 4051 8 TTTTTTTTNDAEASTSTSSE NO 
562 4052 8 AEASTSTSSENPNHKNAETN NO 
563 4053 8 NPNHKNAETNPKGKGEVQKP YES 
564 4054 8 PKGKGEVQKPNQANKETQNN NO 
565 4055 8 NQANKETQNNSNVQQDSQTK NO 
566 4056 8 SNVQQDSQTKSNVPPTQDAD NO 
567 4057 8 SNVPPTQDADTKSPTAQPEQ NO 
568 4058 8 TKSPTAQPEQAENSAPTAEQ NO 
569 4059 8 AENSAPTAEQTESPELQSAP NO 
570 4060 8 TESPELQSAPENKGTGQHGH NO 
571 4061 8 ENKGTGQHGHMHGSRNNHPQ NO 
572 4062 8 MHGSRNNHPQNTSDSQKECT NO 
573 4063 8 NTSDSQKECTDGNKENCGAA NO 
574 4064 8 DGNKENCGAATSLLNNSSN NO 
575 4065 8 TSLLNNSSNIASINKFVVL NO 
576 4066 8 SINKFVVLISATLVLSFAIF NO 
577 4307 9 EFTYMINFGRGQNYWEHPYQ NO 
578 4308 9 KSDVYHPINEHREHPKEYQY NO 
579 4309 9 PLHQEHTYQQEDSGEDENTL NO 
580 4310 9 QHAYPIDHEGAEPAPQEQNL NO 
581 4311 9 FSSIEIVERSNYMGNPWTEY NO 
582 4312 9 MAKYDIEEVHGSGIRVDLGE NO 
583 4313 9 DAEVAGTQYRLPSGKCPVFG YES 
584 4314 9 KGIIIENSNTTFLTPVATGN NO 
585 4315 9 QYLKDGGFAFPPTEPLMSPM YES 
586 4316 9 TLDEMRHFYKDNKYVKNLDE YES 
587 4317 9 LTLCSRHAGNMIPDNDKNSN NO 
588 4318 9 YKYPAVYDDKDKKCHILYIA NO 
589 4319 9 AQENNGPRYCNKDESKRNSM NO 
590 4320 9 FCFRPAKDISFQNYTYLSKN NO 
591 4321 9 VVDNWEKVCPRKNLQNAKFG YES 
592 4322 9 LWVDGNCEDIPHVNEFSAID YES 
593 4323 9 LFECNKLVFELSASDQPKQY NO 
594 4324 9 EQHLTDYEKIKEGFKNKNAS NO 
595 4325 9 MIKSAFLPTGAFKADRYKSH YES 
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596 4326 9 GKGYNWGNYNTETQKCEIFN NO 
597 4327 9 VKPTCLINNSSYIATTALSH NO 
598 4328 9 PIEVEHNFPCSLYKNEIMKE YES 
599 4329 9 IERESKRIKLNDNDDEGNKK NO 
600 4330 9 IIAPRIFISDDKDSLKCPCD NO 
601 4331 9 PEIVSNSTCNFFVCKCVERR NO 
602 4332 9 AEVTSNNEVVVKEEYKDEYA NO 
603 4333 9 DIPEHKPTYDKMKIIIASSA NO 
604 4334 9 AVAVLATILMVYLYKRKGNA NO 
605 4335 9 EKYDKMDEPQHYGKSNSRND NO 
606 4336 9 EMLDPEASFWGEEKRASHTT NO 
607 4337 9 WGEEKRASHTTPVLMEKPYY YES 
608 4598 3 SFLSLSYLLLMLLFLLCMEL NO 
609 5501 1 MLNISQHQCVKKQCPQNSY YES 
610 5580 7 MEETEMNDNTLLGYD NO 
611 6326 4 PYYAGAGVLFIILVILGASQ NO 
612 6327 4 AKYQSSEGVMNENNENNFLF NO 
613 6328 4 EVTDNLDKLSNMFNQQVQEY NO 
614 6329 4 TNINDFSEYHEDINDIKFKI NO 
615 6664 10 MRPFHAYSWIFSQQYMGTKN NO 
616 6665 10 VKEKNPTIYSFDDEEKRNEN NO 
617 6666 10 KSFLKVLCSKRGVLPIIGIL NO 
618 6667 10 YIILNGNLGYNGSSSSGVQF NO 
619 6668 10 TDRCSRNLYGETLPVNPYAD NO 
620 6669 10 SENPIVVSQVFGLPFEKPTF NO 
621 6670 10 TLESPPDIDHTNILGFNEKF NO 
622 6671 10 MTDVNRYRYSNNYEAIPHIS YES 
623 6672 10 EFNPLIVDKVLFDYNEKVDN NO 
624 6673 10 LGRSGGDIIKKMQTLWDEIM YES 
625 6674 10 DINKRKYDSLKEKLQKTYSQ NO 
626 6675 10 YKVQYDMPKEAYESKWTQCI NO 
627 6676 10 KLIDQGGENLEERLNSQFKN NO 
628 6677 10 WYRQKYLNLEEYRRLTVLNQ NO 
629 6678 10 IAWKALSNQIQYSCRKIMNS NO 
630 6679 10 DISSFKHINELKSLEHRAAK NO 
631 6680 10 AAEAEMKKRAQKPKKKKSRR NO 
632 6681 10 GWLCCGGGDIETVEPQQEEP NO 
633 6682 10 VQTVQEQQVNEYGDILPSLR NO 
634 6683 10 ASITNSAINYYDTVKDGVYL NO 
635 6684 10 DHETSDALYTDEDLLFDLEK NO 
636 6685 10 QKYMDMLDTSEEESVEENEE NO 
637 6686 10 EHTVDDEHVEEHTADDEHVE NO 
638 6687 10 EPTVADDEHVEEPTVADEHV NO 
639 6688 10 EEPTVAEEHVEEPTVAEEHV NO 
640 6689 10 EEPASDEVQQTSEAAPTIEI NO 
641 6690 10 DTLYYDILGVGVNADMNEIT NO 
642 6691 10 ERYFKLAENYYPYQRSGSTV NO 
643 6692 10 FHNFRKVNEAYQVLGDIDKK NO 
644 6693 10 RWYNKYGYDGIKQVNFMNPS NO 
645 6694 10 IFYLLSSLEKFKDFTGTPQI NO 
646 6695 10 VTLLRFFFEKRLSMNVLENK NO 
647 6696 10 SEHLLKFMEQYQKEREAHVS NO 
648 6697 10 EYLLNILQPCIAGDSKWNVP NO 
649 6698 10 IITKLEGLKGSRFDIPILES NO 
650 6699 10 LRWIFKHVAKTHLKKSSKSA NO 
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651 6700 10 KKLQQRTQANKQELANINNN NO 
652 6701 10 LMSTLKEYLGSSEQMNSITY NO 
653 6702 10 NFENINSNVDNGNQSKNISD NO 
654 6703 10 LSYTDQKEILEKIVSYIKDI NO 
655 6704 10 SLYDIENTALNAAEQLLSDN NO 
656 6705 10 SVDEKTLKKRAQSLKKLSSI NO 
657 6706 10 MERYAGGKRNDKKSKNFDTK NO 
658 6707 10 DIVGYIMHGISTINTEMKNQ NO 
659 6708 10 NENVPEHVQHNAEENVEHDA NO 
660 6709 10 EENVEHDAEENVEHDAEENV NO 
661 6710 10 EHDAEENVEHDAEENVEENV NO 
662 6711 10 EEVEENVEENVEENVEENVE NO 
663 6712 10 EVEENVEENVEENVEENVEE NO 
664 6713 10 NVEENVEENVEENVEENVEE NO 
665 6714 10 YDEENVEEVEENVEENVEEN NO 
666 6715 10 VEENVEENVEEVEENVEENV NO 
667 6716 10 EENVEENVEENVEENVEEYD NO 
668 6718 11 MKSYISLFFILCVIFNKNVI NO 
669 6719 11 KCTGESQTGNTGGGQAGNTV NO 
670 6720 11 GDQAGSTGGSPQGSTGASQP NO 
671 6721 11 GSSEPSNPVSSGHSVSTVSV NO 
672 6722 11 SQTSTSSEKQDTIQVKSALL NO 
673 6723 11 KDYMGLKVTGPCNENFIMFL NO 
674 6724 11 VPHIYIDVDTEDTNIELRTT NO 
675 6725 11 LKETNNAISFESNSGSLEKK YES 
676 6726 11 KYVKLPSNGTIGEQGSSTGT NO 
677 6727 11 VRGDTEPISDSSSSSSSSSS YES 
678 6728 11 SSSSSESLPANGPDSPTVKP NO 
679 6729 11 PRNLQNICETGKNFKLVVYI NO 
680 6730 11 KENTLIIKWKVYGETKDTTE NO 
681 6731 11 NNKVDVRKYLINEKETPFTS NO 
682 6732 11 ILIHAYKEHNGTNLIESKNY NO 
683 6733 11 ALGSDIPEKCDTLASNCFLS YES 
684 6734 11 GNFNIEKCFQCALLVEKENK NO 
685 6735 11 NDVCYKYLSEDIVSNFKEIK NO 
686 6736 11 AETEDDDEDDYTEYKLTESI NO 
687 6737 11 DNILVKMFKTNENNDKSELI YES 
688 6738 11 KLEEVDDSLKLELMNYCSLL NO 
689 6739 11 KDVDTTGTLDNYGMGNEMDI NO 
690 6740 11 FNNLKRLLIYHSEENINTLK NO 
691 6741 11 NKFRNAAVCLKNVDDWIVNK NO 
692 6742 11 RGLVLPELNYDLEYFNEHLY NO 
693 6743 11 NDKNSPEDKDNKGKGVVHVD NO 
694 6744 11 TTLEKEDTLSYDNSDNMFCN NO 
695 6745 11 KEYCNRLKDENNCISNLQVE NO 
696 6746 11 DQGNCDTSWIFASKYHLETI YES 
697 6747 11 RCMKGYEPTKISALYVANCY NO 
698 6748 11 KGEHKDRCDEGSSPMEFLQI NO 
699 6749 11 IEDYGFLPAESNYPYNYVKV NO 
700 6750 11 GEQCPKVEDHWMNLWDNGKI NO 
701 6751 11 LHNKNEPNSLDGKGYTAYES NO 
702 6752 11 ERFHDNMDAFVKIIKTEVMN NO 
703 6753 11 KGSVIAYIKAENVMGYEFSG NO 
704 6754 11 KKVQNLCGDDTADHAVNIVG YES 
705 6755 11 YGNYVNSEGEKKSYWIVRNS NO 
706 6756 11 WGPYWGDEGYFKVDMYGPTH NO 
707 6757 11 CHFNFIHSVVIFNVDLPMNN NO 
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708 6758 11 KTTKKESKIYDYYLKASPEF NO 
709 6759 11 YHNLYFNFNVGKKNLFSEK NO 
710 6760 11 EDNENNKKLGNNYIIFGQDT NO 
711 6761 11 AGSGQSGKESNTALESAGTS NO 
712 6762 11 NEVSERVHVYHILKHIKDGK YES 
713 6763 11 IRMGMRKYIDTQDVNKKHSC NO 
714 6764 11 TRSYAFNPENYEKCVNLCNV NO 
715 6765 11 NWKTCEEKTSPGLCLSKLTD NO 
716 6766 11 SPGLCLSKLTDNNECYFCYV NO 
717 6767 12 MKSFKNKNTLRRKKAFPVFT YES 
718 6768 12 KILLVSFLVWVLKCSNNCNN NO 
719 6769 12 GNGSGDSFDFRNKRTLAQKQ NO 
720 6770 12 HEHHHHHHHHHHHQHQAPHQ NO 
721 6771 12 APHQAHHHHHHGEVNHQAPQ NO 
722 6772 12 VHQQVHGQDQAHHHHHHHHH NO 
723 6773 12 HLHPQQPQGTVANPPSNEPV NO 
724 6774 12 VKTQVVFREARPGGGFKAYE NO 
725 6775 12 KYESKHYKLKENVVDGKKDC NO 
726 6776 12 DEKYEAANYAFSEECPYTVN NO 
727 6777 12 DYSQENGPNIFALRKRFPLG NO 
728 6778 12 MNDEDEEGKEALAIKDKLPG NO 
729 6779 12 GLDEYQNQLYGICNETCTTC NO 
730 6780 12 GPAAIDYVPADAPNGYAYGG NO 
731 6781 12 SAHDGSHGNLRGHDNKGSEG NO 
732 6782 12 YGYEAPYNPGFNGAPGSNGM NO 
733 6783 12 QNYVHPWSGYSAPYGVPHGA YES 
734 6784 12 AHGSRYSSFSSVNKYGKHGD NO 
735 6785 12 EKHHSSKKHEGNDGEGEKKK NO 
736 6786 12 KSKKHKDHDGEKKKSKKHKD YES 
737 6787 12 NEDAESVKSKKHKSHDCEKK NO 
738 6788 12 KSKKHKDNEDAESVKSKKVL NO 
739 6789 12 KKREKSIMEKNHAAKKLTKK YES 
740 6790 12 IKIKKKTNNSKSDGSKAHEK NO 
741 6791 12 KENETKNTAGENKKVDSTSA NO 
742 6792 12 DNKSTNAATPGAKDKTQGGK NO 
743 6793 12 TDKTGASTNAATNKGQCAAE NO 
744 6794 12 GATKGATKEASTSKEATKEA NO 
745 6795 12 STSKEATKEASTSKEATKEA NO 
746 6796 12 STSKGATKEASTTEGATKGA NO 
747 6797 12 STTAGSTTGATTGANAVQSK NO 
748 6798 12 DETADKNAANNGEQVMSRGQ NO 
749 6799 12 RGQAQLQEAGKKKKKRGCCG NO 
750 6800 13 NNSAFNNNLCSKNAKGLNLN YES 
751 6801 13 KRLLHETGAHVDDAHHAHHV NO 
752 6802 13 ADAHHAHHAHHAADAHHAHH NO 
753 6803 13 AADAHHAHHAADAHHAHHAA NO 
754 6804 13 DAHHAHHAADAHHAHHAADA NO 
755 6805 13 HHAHHAADAHHAHHAADAHH NO 
756 6806 13 HHAADAHHAHHAAYAHHAHH NO 
757 6807 13 ASDAHHAADAHHAAYAHHAH NO 
758 6808 13 HAADAHHAADAHHAAYAHHA NO 
759 6809 13 HHAADAHHAADAHHATDAHH NO 
760 6810 13 AHHAADAHHATDAHHAADAH NO 
761 6811 13 HAADAHHATDAHHAADAHHA NO 
762 6812 13 TDAHHAADAHHAADAHHATD NO 
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763 6813 13 SHHAHHAADAHHAAAHHATD NO 
764 6814 13 AHHAAAHHATDAHHAAAHHE NO 
765 6815 13 ATDAHHAAAHHEAATHCLRH NO 
766 6816 14 NNSEFNNNLFSKNAKGLNSN NO 
767 6817 14 KRLLHESQAHAGDAHHAHHV NO 
768 6818 14 ADAHHAHHVADAHHAHHAAN NO 
769 6819 14 AHHAANAHHAANAHHAANAH NO 
770 6820 14 HAANAHHAANAHHAANAHHA NO 
771 6821 14 ANAHHAANAHHAANAHHAAN NO 
772 6822 14 AHHAANAHHAANAHHAADAN NO 
773 6823 14 HGFHFNLHDNNSHTLHHAKA NO 
774 6824 14 NACFDDSHHDDAHHDGAHHD NO 
775 6825 14 DAHHDGAHHDDAHHDGAHHD NO 
776 6826 14 HDGAHHDGAHHNATTHHLHH NO 
777 9502 7 TKMDNLFNEGSLMKEY NO 
778 9503 7 VKVKCEKKNDEAEKY NO 
779 20483 15 MWIVKFLIVVHFFIICTINF NO 
780 20484 15 DKLYISYSYNIVPENGRMLN NO 
781 20485 15 MRILGEEKPNVDGVSTSNTP NO 
782 20486 15 GGNESSSASPNLSDAAEKKD NO 
783 20487 15 EKEASEQGEESHKKENSQES NO 
784 20488 15 ANGKDDVKEEKKTNEKKDDG NO 
785 20489 15 KTDKVQEKVLEKSPKESQMV NO 
786 20490 15 DDKKKTEAIPKKVVQPSSSN NO 
787 20491 15 SGGHVGEEEDHNEGEGEHEE NO 
788 20492 15 EEEHEEDDDDEDDDTYNKDD NO 
789 20493 15 LEDEDLCKHNNGGCGDDKLC NO 
790 20494 15 EYVGNRRVKCKCKEGYKLEG YES 
791 20495 15 IECVELLSLASSSLNLIFNS NO 
792 20496 15 SLNLIFNSFITIFVVILLIN NO 
793 20544 16 MIHIFYKTAIFTLSIWTTLL NO 
794 20545 16 YSNKNLKCNFYYNNNNLSTY NO 
795 20546 16 VIKHNRFLSEYQSNFLGGGY NO 
796 20547 16 SAALKLVNSKKSGTNVNTKY NO 
797 20548 16 NSENTNTNNNIPESSSTYTN NO 
798 20549 16 TRLAANNSTTTSTTKVTDNN NO 
799 20550 16 KTNIKLTGNNSTTINTNSTE NO 
800 20551 16 NTSATKKVTENVITNQILTG NO 
801 20552 16 NNNTTTNTSTTEHNNNINTN NO 
802 20553 16 TNSTENTSATKKVTENVITN NO 
803 20554 16 QILTGNNNTTTNTSTTEHNN NO 
804 20555 16 NINTNTNSTDNSNTNTNLTD NO 
805 20556 16 NTSTTKKLTDNINTTQNLTT NO 
806 20557 16 STNTTTVSTDNNNINTKPID NO 
807 20558 16 NNNTDIKSTDNYNTGTKETD NO 
808 20559 16 NKNTDIKATDNNNITTTTDN NO 
809 20560 16 TNTNVISTDNSKTNVISTDN NO 
810 20561 16 SKTNTISTDNDNADTILTDN NO 
811 20562 16 DNNTDIILTDNNNTDTISTD NO 
812 20563 16 NDNADTKATDNNNNTNTKAT NO 
813 20564 16 DNNNTKIISPDNNNTKTTST NO 
814 20565 16 DNNNNTNTKATDNNNTKTIS NO 
815 20566 16 TDNNNTKTISNDNNNTKTIS YES 
816 20567 16 TDNNNTKTISNDNNNTNTIS NO 
817 20568 16 TDNNNNNTNQYVFANNYNET NO 
818 20569 16 TSDDELNKDSCDYSEEKENI NO 
819 20570 16 KSMINAYLDKLDLETVRKIH NO 
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820 20571 16 SDISTCIEKKNNPRNQITHL NO 
821 20572 16 NNLKNMYNIIKFIVVIYIAF NO 
822 20573 16 NWSEVIYKYVGKLILAFALY NO 
823 20574 16 VIYKYVGKLILAFALYMLIN NO 
824 20607 17 RVSTSDTPGGNESSSAFPQF NO 
825 20608 17 IWSAEKKDEKEASEQGEESH NO 
826 20609 17 KKENSQESANGKDDVKEEKK NO 
827 20610 17 TNEKKDDGKTDKVQEKVLEK NO 
828 20611 17 KKDDGKTDKVQEKVLEKSPK NO 
829 20629 18 MKHILYISFYFILVNLLIFH NO 
830 20630 18 INGKIIKNSEKDEIIKSNLR YES 
831 20631 18 SGSSNSRNRINEENHEKKHV NO 
832 20632 18 LSHNSYEKTKNNENNKFFDK NO 
833 20633 18 DKELTMSNVKNVSQTNFKSL YES 
834 20634 18 LRNLGVSENIFLKENKLNKE NO 
835 20635 18 GKLIEHIINDDDDKKKYIKG NO 
836 20636 18 QDENRQEDLEEKAAKEKLQG NO 
837 20637 18 KEKLQGQQSDSEQERRA NO 
838 20638 18 KEKLQEQQSDLEQERLA NO 
839 20639 18 KEKLQEQQSDLEQERLA NO 
840 20640 18 QEQQSDLEQERRAKEKL NO 
841 20641 18 QEQQSDLEQDRLAKEKL NO 
842 20642 18 QEQQRDLEQRKADTKKNLER NO 
843 20643 18 KKEHGDILAEDLYGRLEIPA NO 
844 20644 18 IELPSENERGYYIPHQSSLP NO 
845 20645 18 QDNRGNSRDSKEISIIEKTN NO 
846 20646 18 RESITTNVEGRRDIHKGHLE NO 
847 20647 18 EKKDGSIKPEQKEDKSADIQ NO 
848 20648 18 NHTLETVNISDVNDFQISKY NO 
849 20649 18 EDEISAEYDDSLIDEEEDDE NO 
850 20650 18 DLDEFKPIVQYDNFQDEENI NO 
851 20651 18 GIYKELEDLIEKNENLDDLD NO 
852 20652 18 EGIEKSSEELSEEKIKKGKK NO 
853 20653 18 YEKTKDNNFKPNDKSLYDEH NO 
854 20654 18 IKKYKNDKQVNKEKEKFIKS NO 
855 20655 18 LFHIFDGDNEILQIVDELSE NO 
856 20656 18 EILQIVDELSEDITKYFMKL NO 
857 26100 19 CNQSTHSTPVNNEEDQEELY NO 
858 26101 19 IKNKKLEKLKNIVSGDFVGN YES 
859 26102 19 YKNNEELLNKKIEELQNSKE NO 
860 26103 19 KNVHVLINGNSIIDEIEKNE NO 
861 26105 19 DDTFLGQNNDSHFENVDDDA NO 
862 26106 19 VENEQEDENKEKSESFPLFQ NO 
863 26107 19 NLGLFGKNVLSKVKAQSETD YES 
864 26108 19 TQSKNEQEISTQGKEVQKPA NO 
865 26109 19 QGGESTFRKDLDKKLYNLGD NO 
866 26110 19 VFNHVVDISNKENKINLDEY NO 
867 26111 19 DKKYTDFKKEYEDFVLNSKE NO 
868 26112 19 YDIIKNLIIMFGQEDNKSKN NO 
869 26113 19 GKTDIVSEAKHMTEIFIKLF NO 
870 26114 19 KDKEYHEQFKNYIYGVYSYA YES 
871 26115 19 KQNSHLSEKKIKPEEEYKKF YES 
872 26116 19 KPEEEYKKFLEYSFNLLNTM YES 
873 26117 20 MKGYFNIYFLIPLIFLYNVI NO 
874 26118 20 RINESIIGRTLYNRQDESSD NO 
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875 26119 20 ISRVNSPELNNNHKTNIYDS NO 
876 26120 20 DYEDVNNKLINSFVENKSVK NO 
877 26121 20 KKRSLSFINNKTKSYDIIPP NO 
878 26122 20 SYSYRNDKFNSLSENEDNSG NO 
879 26123 20 NTNSNNFANTSEISIGKDNK NO 
880 26124 20 QYTFIQKRTHLFACGIKRKS NO 
881 26125 20 IKWICRENSEKITVCVPDRK NO 
882 26126 20 IQLCIANFLNSRLETMEKFK NO 
883 26127 20 EIFLISVNTEAKLLYNKNEG NO 
884 26128 20 KDPSIFCNELRNSFSDFRNS NO 
885 26129 20 FIGDDMDFGGNTDRVKGYIN NO 
886 26130 20 KKFSDYYKEKNVEKLNNIKK NO 
887 26131 20 EWWEKNKANLWNHMIVNHKG NO 
888 26132 20 NISKECAIIPAEEPQINLWI NO 
889 26133 20 KEWNENFLMEKKRLFLNIKD NO 
890 26134 20 KCVENKKYEACFGGCRLPCS NO 
891 26135 20 SYTSFMKKSKTQMEVLTNLY YES 
892 26136 20 KKKNSGVDKNNFLNDLFKKN NO 
893 26137 20 NKNDLDDFFKNEKEYDDLCD NO 
894 26138 20 CRYTATIIKSFLNGPAKNDV NO 
895 26139 20 DIASQINVNDLRGFGCNYKS NO 
896 26140 20 NNEKSWNCTGTFTNKFPGTC NO 
897 26141 20 EPPRRQTLCLGRTYLLHRGH NO 
898 26142 20 EEDYKEHLLGASIYEAQLLK NO 
899 26143 20 YKYKEKDENALCSIIQNSYA NO 
900 26144 20 DLADIIKGSDIIKDYYGKKM YES 
901 26145 20 EENLNKVNKDKKRNEESLKI NO 
902 26146 20 FREKWWDENKENVWKVMSAV NO 
903 26147 20 LKNKETCKDYDKFQKIPQFL YES 
904 26148 20 RWFKEWGDDFCEKRKEKIYS NO 
905 26149 20 FESFKVECKKKDCDENTCKN NO 
906 26150 20 KCSEYKKWIDLKKSEYEKQV NO 
907 26151 20 DKYTKDKNKKMYDNIDEVKN NO 
908 26152 20 KEANVYLKEKSKECKDVNFD NO 
909 26153 20 DKIFNESPNEYEDMCKKCDE NO 
910 26154 20 IKYLNEIKYPKTKHDIYDID NO 
911 26155 20 TFSDTFGDGTPISINANINE NO 
912 26156 20 QQSGKDTSNTGNSETSDSPV NO 
913 26157 20 SHEPESDAAINVEKLSGDES NO 
914 26158 20 SSETRGILDINDPSVTNNVN NO 
915 26159 20 EVHDASNTQGSVSNTSDITN NO 
916 26160 20 GHSESSLNRTTNAQDIKIGR YES 
917 26161 20 SGNEQSDNQENSSHSSDNSG NO 
918 26162 20 SLTIGQVPSEDNTQNTYDSQ NO 
919 26163 20 NPHRDTPNALASLPSDDKIN NO 
920 26164 20 EIEGFDSSRDSENGRGDTTS NO 
921 26165 20 NTHDVRRTNIVSERRVNSHD NO 
922 26166 20 FIRNGMANNNAHHQYITQIE NO 
923 26167 20 NNGIIRGQEESAGNSVNYKD NO 
924 26168 20 NPKRSNFSSENDHKKNIQEY NO 
925 26169 20 NSRDTKRVREEIIKLSKQNK NO 
926 26170 20 CNNEYSMEYCTYSDERNSSP YES 
927 26171 20 GPCSREERKKLCCQISDYCL NO 
928 26172 20 KYFNFYSIEYYNCIKSEIKS NO 
929 26173 20 PEYKCFKSEGQSSIPYFAAG NO 
930 26174 20 GILVVIVLLLSSASRMGKSN NO 
931 26175 20 EEYDIGESNIEATFEENNYL NO 
104 Predicción de péptidos de unión a células eritrocíticas usando 
herramientas computacionales 
Título de la tesis o trabajo de investigación 
 
932 26176 20 NKLSRIFNQEVQETNISDYS NO 
933 26177 20 VQETNISDYSEYNYNEKNMY YES 
934 26178 21 MSFYLGSLVIIFHVLFRNVA NO 
935 26179 21 DGINVNGDNNYGKTIINNDF NO 
936 26180 21 NFDDYNYWTPINKKEFLNSY NO 
937 26181 21 EDEFSSESFLENKSSVDDGN NO 
938 26182 21 INLTDTSTSNKSSKKGHGRS NO 
939 26183 21 RVRSASAAAILEEDDSKDDM NO 
940 26184 21 EFKASPSVVKTSTPSGTQTS NO 
941 26185 21 GLKSSSPSSTKSSSPSNVKS NO 
942 26186 21 ASPHGESNSSEESTTKSSKR NO 
943 26187 21 SASVAGIVGADEEAPPAPKN NO 
944 26188 21 TLTPLEELYPTNVNLFNYKY YES 
945 26189 21 SLNNMEENINILKNEGDLVA NO 
946 26190 21 QKEEFEYDENMEKAKQDKKK NO 
947 26191 21 ALEKIGKESDEAPFMFSENK NO 
948 26192 21 FLENQVKERNVAGSFSRFFS NO 
949 26193 21 KLNPFKKDEVIEKTEVSKKT NO 
950 26194 21 FSGIGFNLTDKEAKVLGVGA NO 
951 26195 21 TYQEYPETMLYNCPNNSNLF NO 
952 26196 21 DTIESLQGRIIDIKKRESMI NO 
953 26197 21 STTFEQQKECLKNMGVLDLE NO 
954 26198 21 LNDTQCKFGTCIGSFGEHHL NO 
955 26199 21 RLYEFENDLFKFHPNIDYLT NO 
956 26200 21 LADGYKLQKNHIYELSHVNF NO 
957 26201 21 CLLNPKTLEEFLKKKEIKDL YES 
958 26202 21 MGGDDLIKYKENFDNFMSIS YES 
959 26203 21 ITCHIESLIYDDIEASQDIA YES 
960 26204 21 AVLKIAKSKLHVITSGLSYK YES 
961 26205 21 ARKLVYKIYSEIQKNPDELY NO 
962 26206 21 EKLTWIYDNIYMIKRYYTAY NO 
963 26207 21 ALEGVCSYLEHDKSQMYTEL NO 
964 26208 21 HIYNKIVDSVRYYSSCFKNV NO 
965 26209 21 IVYNAIISGIHEKIKHFLKL NO 
966 26210 21 VPRHNFLLDYHFNSIFEKEI NO 
967 26211 21 KPAKKYSTSHIYFDPTVASY NO 
968 26212 21 AYYNLDRRTMVTIINDYFEA NO 
969 26213 21 KKKELTVIVSRMKTDMLSIQ NO 
970 26214 21 NEESKIPNDKSANSKLATRL NO 
971 26215 21 MKKFKAEIRDFFKEMRIQYA NO 
972 26216 21 LINIRYRSHLKKNYFAFKRL NO 
973 26217 22 MGLKFYVLVFLILCLKNVVK NO 
974 26218 22 GDKCETEFSKLYPESNSLTG NO 
975 26219 22 LIYAHTAHVHKLSMWVYFIY NO 
976 26220 22 NHFSSADELIKYLEKTNINT YES 
977 26221 22 LENSDHTCFARAVTLYLFYY NO 
978 26222 22 YLKDIKSMLSTDDYQSFFKN NO 
979 26223 22 KFKDINPLFINDFILILNDK NO 
980 26224 22 KFMENLDLYIMKESEREHLV NO 
981 26225 22 IKKNPFLRVLNKASTTTHAT YES 
982 26226 22 YKSNPYFIVGSRVHTPYKDY NO 
983 26227 22 LGDFNKYTEISVLNYVRDYN NO 
984 26228 22 FLIYAGSRENYYNSDIAGPA NO 
985 26229 22 RSVNNVISKNKTLGLRKRSS YES 
986 26230 22 SLALVGTNNNDPIFAYCEKD NO 
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987 26231 22 NKSEYYGTPDDLITSFFSII NO 
988 26232 22 KTKMLNSHKTFLRQFDYALF NO 
989 26233 22 HKTYSIPNLKGFRFLKHLFQ NO 
990 26234 22 KKNLVNFVGMYENHVSTEIN NO 
991 26235 22 FLAEDFVELFDVTMDCYSRQ YES 
992 26236 22 RQYSNRAAENFKAIRELNVL NO 
993 26238 23 ITTIFNRTNMNPIKKCHMRE NO 
994 26239 23 KINKYFFLIKILTCTILIWA NO 
995 26240 23 VQYDNNSDINKSWKKNTYVD NO 
996 26241 23 KKLNKLFNRSLGESQVNGEL NO 
997 26242 23 ASEEVKEKILDLLEEGNTLT NO 
998 26243 23 ESVDDNKNLEEAEDIKENIL NO 
999 26244 23 LSNIEEPKENIIDNLLNNIG NO 
1000 26247 23 SQVNDDIFNSLVKSVQQEQQ NO 
1001 26252 23 ESVEENVEESVAENVEESVA NO 
1002 26253 23 ENVEESVAENVEESVAENVE NO 
1003 26263 23 PTVEEIVAPTVEEIVAPSVV NO 
1004 26271 23 PSVEESVEENVEESVAENVE NO 
1005 26283 23 DVIEEVKEEVATTLIETVEQ NO 
1006 26284 23 AEEKSANTITEIFENLEENA NO 
1007 26286 23 TVLDKVEETVEISGESLENN NO 
1008 26287 23 EMDKAFFSEIFDNVKGIQEN NO 
1009 26290 23 GLLNKLENISSTEGVQETVT NO 
1010 26293 23 FKSESDVITVEEIKDEPVQK NO 
1011 26296 23 EISSDSKEETESIKDKEKDV NO 
1012 26297 23 SLVVEEVQDNDMDESVEKVL NO 
1013 26308 23 GLEEDDLEEVDDLKGSILDM NO 
1014 26309 23 LKGDMELGDMDKESLEDVTT NO 
1015 26327 24 LINIETEMKHKQKQLINKMN NO 
1016 26328 24 DIEKDNITDQYMHDVQQNIF NO 
1017 26329 24 EPITLKMNEYNTLLNDNHNN NO 
1018 26330 24 NINNEHQFNHLNSLHTKIFS NO 
1019 26331 24 HNYNKEQQQEYITNIMQRID NO 
1020 26332 24 VFINDLDTYQYEYYFYEWNQ YES 
1021 26333 24 EYKQIDKNKINQHINNIKNN NO 
1022 26334 24 LIHVKKQFEHTLENIKNNEN NO 
1023 26335 24 IFDNIQLKKKDIDDIIININ NO 
1024 26336 24 NTKETYLKELNKKKMLQNKK YES 
1025 26337 24 KVDEKSEINNHHTLQHDNQN NO 
1026 26338 24 VEQKNKIKDHNLITKPNNNS NO 
1027 26339 24 SEESHQNEQMKEQNKNILEK NO 
1028 26340 24 QTRNIKPHHVHNHNHNHNHN NO 
1029 26341 24 HNQNQNQKDSTKLQEQDIST NO 
1030 26342 24 HKLHNTIHEQQSKDNHQGNR NO 
1031 26343 24 EKKQKNGNHERMYFASGIVV NO 
1032 26344 24 SILFLSSLGFVINSKNNKQE NO 
1033 26345 24 YDKEQEKQQQNDFVCDNNKM NO 
1034 26346 24 DDKSTQKYGRNQEEVMEISF NO 
1035 26347 24 QKYGRNQEEVMEISFDNDYI NO 
1036 26348 25 MVFKSSDIFFFLFLVILYFN NO 
1037 26349 25 NVVEGENGTTNIENNPGNNG NO 
1038 26350 25 NMGPSGPKDKDKNIEKDVNH NO 
1039 26351 25 NMSMNNNNNNNNNDNNNNIN NO 
1040 26352 25 NNNNNNINNNNNNNNNNGNG NO 
1041 26353 25 FSNFFNKLFGKKKDNKKEGE NO 
1042 26354 25 EKNEEDLNSNKNIESNKGSA NO 
1043 26355 25 VTSNVGDTNNDAKARDNNNN NO 
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1044 26356 25 DDNDDNDENDDNDDNDDIDE NO 
1045 26357 25 IDERDDNDDNGDDNDDNGDD NO 
1046 26358 25 DDDNDDDDDNNDNNNKNNSN NO 
1047 26359 25 NLTDTKKEGEKIDLGVQNKK NO 
1048 26360 25 QNIFSTNNKGLNKYNIDNEL YES 
1049 26361 25 KEVDALLKNDNYILNKYHVS YES 
1050 26362 25 FFNNFEEDTYNKKKFIRPYD NO 
1051 26363 25 LSLLKSILIYRQRVTRNCVN NO 
1052 26364 25 VFQDLNAVFGKCYNKDDTKL NO 
1053 26365 25 SITRDKVKKELSRKNRNFVE NO 
1054 26366 25 YLIEMLENTLNSMNDDFINK NO 
1055 26367 25 DNFDLNNYVKEFELINYLLI NO 
1056 26368 25 HEDSDIFLETYNLISGLNSN YES 
1057 26369 25 IEETSIEKLKYAILQGKQIN YES 
1058 26370 25 YKIKDDIYYILKNAYAKYFK NO 
1059 26371 25 IDVYKKGKLLYPTLYYHRNA NO 
1060 26372 25 FIKSFVVEFFNNNKVCENTK NO 
1061 26373 25 CPLNSNCYVIDDEETCRCLP YES 
1062 26374 25 GFNNIKIDDEMNCVRDDTLD NO 
1063 26375 25 CSRNNGGCDIHAKCSFINKQ NO 
1064 26376 25 IVCECKDKFEGDGIYCSYSF NO 
1065 26377 25 FSSIHNFIFFFILCLFIFIL NO 
1066 26513 26 EKQEKERLEREKQEQLKKEA NO 
1067 26514 26 LKKQEQERQEQQQKEEALKR NO 
1068 26515 26 QEQERLQKEEELKRQEQERL NO 
1069 26516 26 EREKQEQLQKEEELRKKEQE NO 
1070 26517 26 KQQQRNIQELEEQKKPEIIN NO 
1071 26518 26 EALVKGDKILEGSDQRNMEL NO 
1072 26519 26 SKPNVSMDNTNNSPISNSEI NO 
1073 26520 26 TESDDIDNSENIHTSHMSDI NO 
1074 26521 26 ESTQTSHRSNTHGQQISDIV NO 
1075 26522 26 EDQITHPSNIGGEKITHNDE NO 
1076 26523 26 ISITGERNNISDVNDYSESS NO 
1077 26524 26 NIFENGDSTINTSTRNTSST NO 
1078 26525 26 HDESHISPISNAYDHVVSDN NO 
1079 26526 26 KKSMDENIKDKLKIDESITT NO 
1080 26527 26 DEQIRLDDNSNIVRIDSTDQ NO 
1081 26528 26 RDASSHGSSNRDDDEISHVG NO 
1082 26529 26 SDIHMDSVDIHDSIDTDENA YES 
1083 26530 26 DHRHNVNSVDSLSSSDYTDT NO 
1084 26531 26 QKDFSSIIKDGGNKEGHAEN NO 
1085 26532 26 ESKEYESQTEQTHEEGIMNP NO 
1086 26533 26 NKYSISEVDGIKLNEEAKHK NO 
1087 26534 26 ITEKLVDIYPSTYRTLDEPM YES 
1088 26535 26 ETHGPNEKFHMFGSPYVTEE NO 
1089 26536 26 DYTEKHDYDKHEDFNNERYS NO 
1090 26537 26 NHNKMDDFVYNAGGVVCCVL NO 
1091 26538 26 FFASITFFSMDRSNKDECDF NO 
1092 26539 26 DMCEEVNNNDHLSNYADKEE NO 
1093 26540 26 YADKEEIIEIVFDENEEKYF YES 
1094 26697 27 MKTTLFCSISFCNIIFFFLE NO 
1095 26698 27 LSHEHFVGQSSNTHGASSVT NO 
1096 26699 27 DFNFSEEKNLKSFEGKNNNN NO 
1097 26700 27 DNYASINRLYRKKPYMKRSL NO 
1098 26701 27 INLENDLFRLEPISYIQRYY NO 
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1099 26702 27 KKNINRSDIFHNKKERGSKV NO 
1100 26703 27 YSNVSSFHSFIQEGKEEVEV NO 
1101 26704 27 FSIWGSNSVLDHIDVLRDNG NO 
1102 26705 27 TVVFSVQPYYLDIYTCKEAI NO 
1103 26706 27 LFTTSFYKDLDKSSITKINE NO 
1104 26707 27 DIEKFNEEIIKNEEQCLVGG NO 
1105 26708 27 KTDFDNLLIVLENAEKANVR NO 
1106 26709 27 KTLFDNTFNDYKNKKSSFYN NO 
1107 26710 27 CLKNKKNDYDKKIKNIKNEI NO 
1108 26711 27 TKLLKNIESTGNMCKTESYV YES 
1109 26712 27 MNNNLYLLRVNEVKSTPIDL NO 
1110 26713 27 YLNRAKELLESSSKLVNPIK NO 
1111 26714 27 MKLGDNKNMYSIGYIHDEIK NO 
1112 26715 27 DIIKRYNFHLKHIEKGKEYI NO 
1113 26716 27 KRITQANNIADKMKKDELIK NO 
1114 26717 27 KIFESSKHFASFKYSNEMIS NO 
1115 26718 27 KLDSLFIKNEEILNNLFNNI NO 
1116 26719 27 FNIFKKKYETYVDMKTIESK NO 
1117 26720 27 YTTVMTLSEHLLEYAMDVLK NO 
1118 26721 27 ANPQKPIDPKANLDSEVVKL NO 
1119 26722 27 QIKINEKSNELDNAISQVKT NO 
1120 26723 27 LIIIMKSFYDIIISEKASMD NO 
1121 26724 27 EMEKKELSLNNYIEKTDYIL NO 
1122 26725 27 QTYNIFKSKSNIINNNSKNI NO 
1123 26726 27 SSKYITIEGLKNDIDELNSL NO 
1124 26727 27 ISYFKDSQETLIKDDELKKN NO 
1125 26728 27 MKTDYLNNVKYIEENVTHIN NO 
1126 26729 27 EIILLKDSITQRIADIDELN NO 
1127 26730 27 SLNLININDFINEKNISQEK NO 
1128 26731 27 VSYNLNKLYKGSFEELESEL NO 
1129 26732 27 SHFLDTKYLFHEKKSVNELQ NO 
1130 26733 27 TILNTSNNECAKLNFMKSDN NO 
1131 26734 27 NNNNNNSNIINLLKTELSHL NO 
1132 26735 27 LSLKENIIKKLLNHIEQNIQ NO 
1133 26736 27 NSSNKYTITYTDINNRMEDY NO 
1134 26737 27 KEEIESLEVYKHTIGNIQKE NO 
1135 26738 27 YILHLYENDKNALAVHNTSM NO 
1136 26739 27 QILQYKDAIQNIKNKISDDI NO 
1137 26740 27 KILKKYKEMNQDLLNYYEIL NO 
1138 26741 27 DKKLKDNTYIKEMHTASLVQ NO 
1139 26742 27 ITQYIPYEDKTISELEQEFN NO 
1140 26743 27 NNNQKLDNILQDINAMNLNI NO 
1141 26744 27 NILQTLNIGINACNTNNKNV NO 
1142 26745 27 EHLLNKKIELKNILNDQMKI NO 
1143 26746 27 IKNDDIIQDNEKENFSNVLK NO 
1144 26747 27 KEEEKLEKELDDIKFNNLKM NO 
1145 26748 27 DIHKLLNSYDHTKQNIESNL NO 
1146 26749 27 KINLDSFEKEKDSWVHFKST NO 
1147 26750 27 IDSLYVEYNICNQKTHNTIK NO 
1148 26751 27 QQKNDIIELIYKRIKDINQE NO 
1149 26752 27 IIEKVDNYYSLSDKALTKLK YES 
1150 26753 27 SIHFNIDKEKYKNPKSQENI NO 
1151 26754 27 KLLEDRVMILEKKIKEDKDA NO 
1152 26755 27 LIQIKNLSHDHFVNADNEKK NO 
1153 26756 27 KQKEKEEDDEQTHYSKKRKV NO 
1154 26757 27 MGDIYKDIKKNLDELNNKNL NO 
1155 26758 27 IDITLNEANKIESEYEKILI NO 
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1156 26758 27 IDITLNEANKIESEYEKILI NO 
1157 26759 27 DDICEQITNEAKKSDTIKEK NO 
1158 26760 27 IESYKKDIDYVDVDVSKTRN NO 
1159 26761 27 DHHLNGDKIHDSFFYEDTLN NO 
1160 26762 27 YKAYFDKLKDLYENINKLTN NO 
1161 26763 27 ESNGLKSDAHNNNTQVDKLK NO 
1162 26764 27 EINLQVFSNLGNIIKYVEKL NO 
1163 26765 27 ENTLHELKDMYEFLETIDIN NO 
1164 26766 27 KILKSIHNSMKKSEEYSNET NO 
1165 26767 27 KKIFEQSVNITNQFIEDVEI NO 
1166 26768 27 LKTSINPNYESLNDDQIDDN NO 
1167 26769 27 IKSLVLKKEEISEKRKQVNK NO 
1168 26770 27 YITDIESNKEQSDLHLRYAS NO 
1169 26771 27 RSIYVIDLFIKHEIINPSDG NO 
1170 26772 27 KNFDIIKVKEMINKTKQVSN NO 
1171 26773 27 EAMEYANKMDEKNKDIIKIE NO 
1172 26774 27 NELYNLINNNIRSLKGVKYE NO 
1173 26775 27 KVRKQARNAIDDINNIHSNI NO 
1174 26776 27 KTILTKSKERLDEIKKQPNI NO 
1175 26777 27 KREGDVLNNDKTKIAYITIQ NO 
1176 26778 27 INNGRIESNLLNILNMKHNI NO 
1177 26779 27 DTILNKAMDYMNDVSKSDQI NO 
1178 26780 27 VINIDSLNMNDIYNKDKDLL NO 
1179 26781 27 INILKEKQNMEAEYKKMNEM NO 
1180 26782 27 YNYVNETEKEIIKHKKNYEI NO 
1181 26783 27 RIMEHIKKETNEKKKKFMES NO 
1182 26784 27 NNKSLTTLMDSFRSMFYNEY NO 
1183 26785 27 INDYNINENFEKHQNILNEI YES 
1184 26786 27 YNGFNESYNIINTKMTEIIN NO 
1185 26787 27 DNLDYNEIKEIKEVAQTEYD NO 
1186 26788 27 KLNKKVDELKNYLNNIKEQE NO 
1187 26789 27 GHRLIDYIKEKIFNLYIKCS NO 
1188 26790 27 EQQNIIDDSYNYITVKKQYI NO 
1189 26791 27 KTIEDVKFLLDSLNTIEEKN NO 
1190 26792 27 KSVANLEICTNKEDIKNLLK NO 
1191 26793 27 HVIKLANFSGIIVMSDTNTE NO 
1192 26794 27 ITPENPLEDNDLLNLQLYFE YES 
1193 26795 27 RKHEITSTLENDSDLELDHL NO 
1194 26796 27 GSNSDESIDNLKVYNDIIEL YES 
1195 26797 27 HTYSTQILKYLDNIQKLKGD NO 
1196 26798 27 CNDLVKDCKELRELSTALYD NO 
1197 26798 27 CNDLVKDCKELRELSTALYD NO 
1198 26799 27 LKIQITSVINRENDISNNID NO 
1199 26800 27 IVSNKLNEIDAIQYNFEKYK NO 
1200 26801 27 EIFDNVEEYKTLDDTKNAYI YES 
1201 26802 27 VKKAEILKNVDINKTKEDLD NO 
1202 26803 27 IYFNDLDELEKSLTLSSNEM YES 
1203 26804 27 EIKTIVQNSYNSFSDINKNI NO 
1204 26805 27 NDIDKEMKTLIPMLDELLNE YES 
1205 26806 27 GHNIDISLYNFIIRNIQIKI NO 
1206 26807 27 GNDIKNIREQENDTNICFEY YES 
1207 26808 27 IQNNYNFIKSDISIFNKYDD NO 
1208 26809 27 HIKVDNYISNNIDVVNKHNS NO 
1209 26810 27 LLSEHVINATNIIENIMTSI NO 
1210 26811 27 VEINEDTEMNSLEETQDKLL NO 
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1211 26812 27 ELYENFKKEKNIINNNYKIV NO 
1212 26813 27 HFNKLKEIENSLETYNSIST NO 
1213 26814 27 NFNKINETQNIDILKNEFNN NO 
1214 26815 27 IKTKINDKVKELVHVDSTLT NO 
1215 26816 27 LESIQTFNNLYGDLMSNIQD YES 
1216 26817 27 VYKYEDINNVELKKVKLYIE NO 
1217 26818 27 NITNLLGRINTFIKELDKYQ YES 
1218 26819 27 DENNGIDKYIEINKENNSYI NO 
1219 26820 27 IKLKEKANNLKENFSKLLQN NO 
1220 26821 27 IKRNETELYNINNIKDDIMN NO 
1221 26822 27 TGKSVNNIKQKFSSNLPLKE NO 
1222 26823 27 KLFQMEEMLLNINNIMNETK NO 
1223 26824 27 RISNTAAYTNITLQDIENNK NO 
1224 26825 27 NKENNNMNIETIDKLIDHIK NO 
1225 26826 27 IHNEKIQAEILIIDDAKRKV NO 
1226 26827 27 KEITDNINKAFNEITENYNN NO 
1227 26828 27 ENNGVIKSAKNIVDEATYLN NO 
1228 26829 27 NELDKFLLKLNELLSHNNND NO 
1229 26830 27 IKDLGDEKLILKEEEERKER NO 
1230 26831 27 ERLEKAKQEEERKERERIEK NO 
1231 26832 27 EKQEKERLEREKQEQLKKEE NO 
1232 26833 27 ELRKKEQERQEQQQKEEALK NO 
1233 26834 27 RQEQERLQKEEELKRQEQER NO 
1234 26835 27 LEREKQEQLQKEEELKRQEQ YES 
1235 26836 27 ERLQKEEALKRQEQERLQKE NO 
1236 26837 27 EELKRQEQERLEREKQEQLQ NO 
1237 26838 27 KEEELKRQEQERLQKEEALK NO 
1238 26839 27 RQEQERLQKEEELKRQEQER NO 
1239 26840 27 LERKKIELAEREQHIKSKLE NO 
1240 26841 27 SDMVKIIKDELTKEKDEIIK NO 
1241 26842 27 NKDIKLRHSLEQKWLKHLQN NO 
1242 26843 27 ILSLKIDSLLNKNDEVIKDN NO 
1243 26844 27 ETQLKTNILNSLKNQLYLNL NO 
1244 26845 27 KRELNEIIKEYEENQKKILH NO 
1245 26846 27 SNQLVNDSLEQKTNRLVDIK NO 
1246 26847 27 PTKHGDIYTNKLSDNETEML NO 
1247 26848 27 ITSKEKKDDTESTKRSGTDH NO 
1248 26849 27 TNSSESTTDDNTNDRNFSRS NO 
1249 26850 27 KNLSVAIYTAGSVALCVLIF NO 
1250 26851 27 SSIGLLLIKTNSGDNNSNEI NO 
1251 26852 27 NEAFEPNDDVLFKEKDEIIE NO 
1252 26853 27 FKEKDEIIEITFNDNDSTIY NO 
1253 29893 28 MNVPLNIKFLFFLFCLHCVS NO 
1254 29894 28 SKDQTSEKVKSQKENDSLQV NO 
1255 29895 28 HKKKSGELNNNKSGILRSTY YES 
1256 29896 28 KRIVGYTQKKLEDLFHVNGE NO 
1257 29897 28 YIKKEEDEKEKVDQNKDMLK NO 
1258 29898 28 SGLMIIDQNKDGEELENLID NO 
1259 29899 28 PIKNIKDSNNLENYYDDNYN NO 
1260 29900 28 NIKFDVGNKSNHLKYMKTRN NO 
1261 29901 28 SDSDERFSNYYFIDNNLFLR NO 
1262 29902 28 DNKEQDENDFEKNKFIDTYS NO 
1263 29903 28 LYECGKKIKEMKWICTDNQF YES 
1264 29904 28 KSNNLCAPIRRIQLCIVNII NO 
1265 29905 28 LFSENENEYIYKNDSINNKF NO 
1266 29906 28 KENILKAVKLESNLLVQKHN NO 
1267 29907 28 NEYNSKLCDDIRWSFLDYGD NO 
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1268 29908 28 IIIGRDLIYKNNTDYIKEQF NO 
1269 29909 28 KKIFNNEYNNNELNDELNNE NO 
1270 29910 28 LNDEKNIKLRKEWWEKYKED NO 
1271 29911 28 IWEEMTKEHNDKFIEKCKYF NO 
1272 29912 28 AKDEPQIVRWIEEWSKQFLD NO 
1273 29913 28 EKNYMLFTLRNTYNEMNIIH NO 
1274 29914 28 ENNCKQYNKWVQNRKKEWTF NO 
1275 29915 28 LSNEFNKIFPERNVQIHISN NO 
1276 29916 28 IFKEYKENNVDIIFGTLNYE NO 
1277 29917 28 YNNFCKEKPELVSAAKYNLK NO 
1278 29918 28 APNAKSPRIYKSKEHEESSV NO 
1279 29919 28 FGCKTKISKVKKKWNCYSNN NO 
1280 29920 28 KVTKPEGVCGPPRRQQLCLG NO 
1281 29921 28 YIFLIRDGNEEGLKDHINKA NO 
1282 29922 28 ANYEAMHLKEKYENAGGDKI NO 
1283 29923 28 CNAILGSYADIGDIVRGLDV YES 
1284 29924 28 WRDINTNKLSEKFQKIFMGG YES 
1285 29925 28 GNSRKKQNDNNERNKWWEKQ NO 
1286 29926 28 RNLIWSSMVKHIPKGKTCKR NO 
1287 29927 28 HNNFEKIPQFLRWLKEWGDE NO 
1288 29928 28 FCEEMGTEVKQLEKICENKN NO 
1289 29929 28 CSEKKCKNACSSYEKWIKER NO 
1290 29930 28 KNEYNLQSKKFDSDKKLNKK NO 
1291 29931 28 NNLYNKFEDSKAYLRSESKQ NO 
1292 29932 28 CSNIEFNDETFTFPNKYKEA NO 
1293 29933 28 CMVCENPSSSKALKPIKTNV NO 
1294 29934 28 FPIEESKKSELSSLTDKSKN NO 
1295 29935 28 TPNSSGGGNYGDRQISKRDD NO 
1296 29936 28 VHHDGPKEVKSGEKEVPKID NO 
1297 29937 28 AAVKTENEFTSNRNDIEGKE NO 
1298 29938 28 KSKGDHSSPVHSKDIKNEEP NO 
1299 29939 28 QRVVSENLPKIEEKMESSDS NO 
1300 29940 28 IPITHIEAEKGQSSNSSDND NO 
1301 29941 28 PAVVSGRESKDVNLHTSERI NO 
1302 29942 28 KENEEGVIKTDESSKSIEIS NO 
1303 29943 28 KIPSDQNNHSDLSQNANEDS NO 
1304 29944 28 NQGNKETINPPSTEKNLKEI NO 
1305 29945 28 HYKTSDSDDHGSKIKSEIEP NO 
1306 29946 28 KELTEESPLTDKKTESAAIG NO 
1307 29947 28 DKNHESVKSADIFQSEIHNS NO 
1308 29948 28 DNRDRIVSESVVQDSSGSSM NO 
1309 29949 28 STESIRTDNKDFKTSEDIAP NO 
1310 29950 28 SINGHEKIGSSADDRGSEDK NO 
1311 29951 28 SIIDKDSENFENNKSSHSDI NO 
1312 29952 28 KQSDNEGSTDYESLTEESPK NO 
1313 29953 28 GDLESVSPSSIDMDLKPNKS NO 
1314 29954 28 SPVTSFDHEKISVSPPNVSV NO 
1315 29955 28 TYDEGDKRQGISDDSSIHHE NO 
1316 29956 28 IDPERNLHYESFISEGGLEE NO 
1317 29957 28 GDIEKEKGKEDGSLIPISPE NO 
1318 29958 28 KINDFGKRENIVDLSVSERV NO 
1319 29959 28 DDNRSDISNVVSEEQESSII NO 
1320 29960 28 SSRNGTEGINNSEELKSEEH NO 
1321 29961 28 TSVDVNNRDEHNKQENLVSS NO 
1322 29962 28 STQQESEREKREKKENADSS NO 
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1323 29963 28 HESELSSISEVGETIRRNDA NO 
1324 29964 28 EASENDKGEDILQCEEQQIV NO 
1325 29965 28 TEKTKLIEPTVNILQPSTPL NO 
1326 29966 28 GESHKEKSEEIDDKDNTGGE NO 
1327 29967 28 VTHTDANTFQYRSSESVEVI NO 
1328 29968 28 TNKPDEMEMTTKPPSQYIEK NO 
1329 29969 28 EIGEIDSTKNQDNDEQSNSI NO 
1330 29970 28 IPLINKNNEEDGVSIPSTRN NO 
1331 29971 28 VMESGSFVSRNEQIIEEKDD NO 
1332 29972 28 KHITDDTTINPSENGLKGYG NO 
1333 29973 28 EMPNDSIKSVTITESPLRDV NO 
1334 29974 28 EQMIEPIDGKGNEKNNIIGE NO 
1335 29975 28 PQESTTEIRKQMDGPISNVN NO 
1336 29976 28 IPEELHPVAEGSKLEEAKER NO 
1337 29977 28 SMDDADKGTITEDITVVEDP NO 
1338 29978 28 NGIGEHQNLKEVHEQASELN NO 
1339 29979 28 TYNSLDGRTNVEVKERLDEN NO 
1340 29980 28 PGSIPNDRITTEHIELDKEK NO 
1341 29981 28 EIHEPNELDAHNGEQEEMIR NO 
1342 29982 28 NEVSDNRMDEQISRDNETRQ NO 
1343 29983 28 LNQDHESDSKDEIIDKREME NO 
1344 29984 28 NLEENPNSSSDSLENPEGKE NO 
1345 29985 28 KGKIEHTHSSEELDSVRDET NO 
1346 29986 28 YKYKGIENQITETEIESVEQ NO 
1347 29987 28 QDTNIPGNSKETEVDNSRAD NO 
1348 29988 28 MEEEKDVKIKQIITEESEEE NO 
1349 29989 28 LEISKDTTTSHSEKPNIEEQ NO 
1350 29990 28 SVNIVDSKNEINVQIEKNVQ NO 
1351 29991 28 NEQNEGDPIILLEEQNKNIA NO 
1352 29992 28 ILENQKNEYNNPSQLSHKER NO 
1353 29993 28 TLLEVDDLEGSMDTDCLTSE NO 
1354 29994 28 LNKNKCDSIQIIPEASNTDN NO 
1355 29995 28 KLNKDITENKDDFSEIEKSV NO 
1356 29996 28 GEIHENGKDLLNKESAESDD NO 
1357 29997 28 VPVQNKIEHDSENAGVIDQY NO 
1358 29998 28 EYRTDYEENEKVNFVGLPGK NO 
1359 29999 28 PEEERSDVTRGSVPGSVDAF NO 
1360 30000 28 EKKLHEPLDSNEKNKEELNV NO 
1361 30001 28 SKEIEYPVGLDILGIDSESS NO 
1362 30002 28 DSVTIYKKPTDTFVENVHVL NO 
1363 30003 28 SRDIKSLFENEKTVGLNEQK NO 
1364 30004 28 KETEKNIAGGMIDVLNNKNI NO 
1365 30005 28 DDDQSVRLSTSLYHKGLDDD NO 
1366 30006 28 QSGRLSTALYDKGLDDDQHY NO 
1367 30007 28 LHDNSYNNNINNIKNEVQCK NO 
1368 30008 28 ENCGRNGNVSSFVDTTTLRD NO 
1369 30009 28 VKQNKEHTEETKLIENTKID NO 
1370 30010 28 NTEVDDGVDITSDNRSSFIS NO 
1371 30011 28 VDNYDEKKKETIINEKKNDP NO 
1372 30012 28 KPSRKEEKDVKHDDSENDNN NO 
1373 30013 28 NLSSNIKIKERIENIYNYIK NO 
1374 30014 28 KLFNLTDINNYTEKKDMPRY NO 
1375 30015 28 NLNNFINTKSYTLFENSKES NO 
1376 30016 28 EYHGNELLQSENIPEHHNKS NO 
1377 30017 28 NNIKVSSNLDNNYYRYVNKI NO 
1378 30018 28 LEDIINLSKKKKKSINDTSF YES 
1379 30019 28 EYCESILRHSISSSSIYKDE NO 
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1380 30020 28 LKYLCFSILYYCLIYFDNTS NO 
1381 30021 28 EYYNCITNEFNNTLYIMFQT NO 
1382 30022 28 DMTNISYFNGKWILMLLFFF NO 
1383 30023 28 IFLIIFIIKRYKSSEKDTLA NO 
1384 30024 28 NNDVDFMIKKNNDNYRSDKE NO 
1385 30025 28 NDNYRSDKEQLEKNNSMFYS NO 
1386 30026 63 MKGKMNMCLFFFYSILYVVL NO 
1387 30027 63 CTYVLGISEEYLKERPQGLN NO 
1388 30028 63 VETNNNNNNNNNNNSNSNDA NO 
1389 30029 63 MSFVNEVIRFIENEKDDKED NO 
1390 30030 63 KKVKIISRPVENTLHRYPVS YES 
1391 30031 63 SFLNIKKYGRKGEYLNRNSF YES 
1392 30032 63 VQRSYIRGCKGKRSTHTWIC NO 
1393 30033 63 ENKGNNNICIPDRRVQLCIT NO 
1394 30034 63 ALQDLKNSGSETTDRKLLRD NO 
1395 30035 63 KVFDSAMYETDLLWNKYGFR NO 
1396 30036 63 GFDDFCDDVKNSYLDYKDVI NO 
1397 30037 63 FGTDLDKNNISKLVEESLKR NO 
1398 30038 63 FFKKDSSVLNPTAWWRRYGT NO 
1399 30039 63 RLWKTMIQPYAHLGCRKPDE NO 
1400 30040 63 NEPQINRWILEWGKYNCRLM NO 
1401 30041 63 KEKEKLLTGECSVNRKKSDC NO 
1402 30042 63 STGCNNECYTYRSLINRQRY NO 
1403 30043 63 EVSILGKKYIKVVRYTIFRR NO 
1404 30044 63 KIVQPDNALDFLKLNCSECK NO 
1405 30045 63 DIDFKPFFEFEYGKYEEKCM YES 
1406 30046 63 CQSYIDLKIQFKNNDICSFN NO 
1407 30047 63 AQTDTVSSDKRFCLEKKEFK NO 
1408 30048 63 PWKCDKNSFETVHHKGVCVS NO 
1409 30049 63 PRRQGFCLGNLNYLLNDDIY NO 
1410 30050 63 NVHNSQLLIEIIMASKQEGK NO 
1411 30051 63 LLWKKHGTILDNQNACKYIN YES 
1412 30052 63 DSYVDYKDIVIGNDLWNDNN NO 
1413 30053 63 SIKVQNNLNLIFERNFGYKV NO 
1414 30054 63 GRNKLFKTIKELKNVWWILN NO 
1415 30055 63 RNKVWESMRCGIDEVDQRRK NO 
1416 30056 63 TCERIDELENMPQFFRWFSQ NO 
1417 30057 63 WAHFFCKEKEYWELKLNDKC NO 
1418 30058 63 TGNNGKSLCQDKTCQNVCTN NO 
1419 30059 63 MNYWTYTRKLAYEIQSVKYD NO 
1420 30060 63 KDRKLFSLAKDKNVTTFLKE YES 
1421 30061 63 NAKNCSNIDFTKIFDQLDKL NO 
1422 30062 63 FKERCSCMDTQVLEVKNKEM NO 
1423 30063 63 LSIDSNSEDATDISEKNGEE NO 
1424 30064 63 ELYVNHNSVSVASGNKEIEK NO 
1425 30065 63 SKDEKQPEKEAKQTNGTLTV NO 
1426 30066 63 RTDKDSDRNKGKDTATDTKN NO 
1427 30067 63 SPENLKVQEHGTNGETIKEE NO 
1428 30068 63 PPKLPESSETLQSQEQLEAE NO 
1429 30069 63 AQKQKQEEEPKKKQEEEPKK NO 
1430 30070 63 KQEEEQKREQEQKQEQEEEE NO 
1431 30071 63 QKQEEEQQIQDQSQSGLDQS NO 
1432 30072 63 SKVGVASEQNEISSGQEQNV NO 
1433 30073 63 KSSSPEVVPQETTSENGSSQ NO 
1434 30074 63 DTKISSTEPNENSVVDRATD NO 
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1435 30075 63 SMNLDPEKVHNENMSDPNTN NO 
1436 30076 63 TEPDASLKDDKKEVDDAKKE NO 
1437 30077 63 LQSTVSRIESNEQDVQSTPP NO 
1438 30078 63 EDTPTVEGKVGDKAEMLTSP NO 
1439 30079 63 HATDNSESESGLNPTDDIKT NO 
1440 30080 63 TDGVVKEQEILGGGESATET NO 
1441 30081 63 SKSNLEKPKDVEPSHEISEP NO 
1442 30082 63 VLSGTTGKEESELLKSKSIE NO 
1443 30083 63 TKGETDPRSNDQEDATDDVV NO 
1444 30084 63 ENSRDDNNSLSNSVDNQSNV NO 
1445 30085 63 LNREDPIASETEVVSEPEDS NO 
1446 30086 63 SRIITTEVPSTTVKPPDEKR NO 
1447 30087 63 SEEVGEKEAKEIKVEPVVPR NO 
1448 30088 63 AIGEPMENSVSVQSPPNVED NO 
1449 30089 63 VEKETLISENNGLHNDTHRG NO 
1450 30090 63 NISEKDLIDIHLLRNEAGST NO 
1451 30091 63 ILDDSRRNGEMTEGSESDVG NO 
1452 30092 63 ELQEHNFSTQQKDEKDFDQI NO 
1453 30093 63 ASDREKEEIQKLLNIGHEED NO 
1454 30094 63 EDVLKMDRTEDSMSDGVNSH NO 
1455 30095 63 LYYNNLSSEEKMEQYNNRDA NO 
1456 30096 63 SKDREEILNRSNTNTCSNEH NO 
1457 30097 63 SLKYCQYMERNKDLLETCSE NO 
1458 30098 63 DKRLHLCCEISDYCLKFFNP NO 
1459 30099 63 KSIEYFDCTQKEFDDPTYNC NO 
1460 30100 63 FRKQRFTSMHYIAGGGIIAL NO 
1461 30101 63 LLFILGSASYRKNLDDEKGF NO 
1462 30102 63 YDSNLNDSAFEYNNNKYNKL NO 
1463 30103 63 PYMFDQQINVVNSDLYSEGI NO 
1464 30104 63 INVVNSDLYSEGIYDDTTTF NO 
1465 30105 29 MRKTLKLFYISGFLFSSRAL NO 
1466 30106 29 CKLENYIKNEYDRENSFYIL NO 
1467 30107 29 NNKVEKEYEKGTNNNINIDN NO 
1468 30108 29 KKEALLEDKKNVDNKDIKEQ NO 
1469 30109 29 LPENNKNFEEKILHEDICKL YES 
1470 30110 29 NKENIEKEGLYKPNTFKSIG NO 
1471 30111 29 NDLLYKKGKLNFLYEYGMEL NO 
1472 30112 29 LHINKVPMNRMNNSRGLGDS NO 
1473 30113 29 NMSFLDISNNNMNSLNSMNN NO 
1474 30114 29 LNNSNNFDSSNSLSFVDMKS NO 
1475 30115 29 IHRCIKKRAKGERDWACNDK NO 
1476 30116 29 NTKEPNICVSDRRVQLCTGN NO 
1477 30117 29 LIELPINDSTKEKFKEKLIL NO 
1478 30118 29 AAQKEGSLLFEKFGKKYNEE NO 
1479 30119 29 FCLNLKWSYGDYGDIIKGTD NO 
1480 30120 29 MEGLGRSIKVEFEIDRIFKR YES 
1481 30121 29 DNKKSAENRKKWWEEISTHI NO 
1482 30122 29 WNAMIKEHKEKFPKDVKECS NO 
1483 30123 29 ADKPLDEPQINRWLMEWAYD NO 
1484 30124 29 TDYNKNLWYNKLDDSKNKCN NO 
1485 30125 29 RICPKKRNFSLYKTAFEYLK NO 
1486 30126 29 QKWDKYKELNFSSIFDQLNA YES 
1487 30127 29 KYYNKCICQNNKIENNALYV NO 
1488 30128 29 KIEDICNNTKVKSIYGELYC NO 
1489 30129 29 KEKGNDKIWQCINEHIKDFP NO 
1490 30130 29 DVCGPPRRQQLCLGNLDKDE NO 
1491 30131 29 FKNVNDLKKFLNEIILGIRD NO 
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1492 30132 29 EGKFLIEKYRKNMHENMYLD NO 
1493 30133 29 ERACKYLNYSFDDYKNIILG NO 
1494 30134 29 KDMWRDPNSIKTENILKGNF NO 
1495 30135 29 EGIKANIVSMYPSYADLSLD YES 
1496 30136 29 EFRKHWWDQNKKQLWEAISC NO 
1497 30137 29 EFYKGNHTGVCLMEDDNDNQ NO 
1498 30138 29 YLHWFREWKNDFCIDKLKWN NO 
1499 30139 29 DVIKEPCIDKKVKSPKPSEN NO 
1500 30140 29 PSDVATVCNKSCTDYDKWII NO 
1501 30141 29 NKRKEYKMQSSKYKRDRSLF NO 
1502 30142 29 NNVIQNLKPWEYLSMKCTEC NO 
1503 30143 29 TCNLDTQTFVYPYKGYEDIC NO 
1504 30144 29 KSTVKPYDPEDIKDEEFNEP NO 
1505 30145 29 SLNVNPLSLTSQDVTERVSS NO 
1506 30146 29 VDDVLSIKENVDLKPFKPKG YES 
1507 30147 29 GTQSSHVDQVGNPRESESKP NO 
1508 30148 29 SGANGREDPSTESSTYNDGV NO 
1509 30149 29 ITSSSSLGSSSGRDVSSSPV NO 
1510 30150 29 GVGDEHEAKELLPPQKIIDG NO 
1511 30151 29 VTQSDESTLSQHGKESSQEQ NO 
1512 30152 29 HNLDGSSLSRHSNQDEERSI NO 
1513 30153 29 ITSDVEHGTNSLFGSQIQDQ NO 
1514 30154 29 ETILGESEPLTTSPPEHETS NO 
1515 30155 29 KMDTHAGGKNMEQVRNASVD NO 
1516 30156 29 SSSEMSNGGRGGLKTKEMKG NO 
1517 30157 29 EEVTGITSKNDINLEDSTVH NO 
1518 30158 29 SRQNKIENSGDNTQGKEHIN NO 
1519 30159 29 VLQGMDKHLENPPTSERGDS NO 
1520 30160 29 VLESEFSKLNRTSHTHDNNR NO 
1521 30161 29 IETTAENNIGGLSNSNVHDG NO 
1522 30162 29 RDSQRNRMHINSRSRHGSLE NO 
1523 30163 29 SDIVVRGDDISNIEGGEEEE NO 
1524 30164 29 EDANTLKYPRNVLNNKNSRT NO 
1525 30165 29 YNIEEYIYRDVNKVADDIMR NO 
1526 30166 29 SYKSNRCTNNLSSNYCSKLK NO 
1527 30167 29 KESLSNTCTNEDSKRLCCSI NO 
1528 30168 29 SDYCMKFFNFNSSGYHSCMR NO 
1529 30169 29 KEFSNHAYKCFAGKGFSNMY NO 
1530 30170 29 YFAGGGLFFIILFLLGAKSS NO 
1531 30171 29 ILNWSEDNELNGTAFEEANF NO 
1532 30172 29 EDAAFEVTTGQDSAFEDYDE NO 
1533 30173 29 NAYRIGLLMNQKIQSAKSSD NO 
1534 30174 29 MNQKIQSAKSSDYLEYHVDN NO 
1535 30175 30 MGVLKHFFFLLFLYVNNTSA NO 
1536 30176 30 INNPQEEFMDRFDINKNHVN NO 
1537 30177 30 IKWSNSGIHGKGKFKYEIEE NO 
1538 30178 30 RDVLSEGNESEKSTICPNHV NO 
1539 30179 30 KEGTYKLGCPDYGKTFLMGF NO 
1540 30180 30 EDNKYSEEFLNEISFGFLNK NO 
1541 30181 30 KYKLPIEIPLNKSGLSMYQG YES 
1542 30182 30 LFKRCPYNKKHYSMIKNENE NO 
1543 30183 30 YDMCFRKFYNNSNISTRIYK NO 
1544 30184 30 RGKQNRKYIYFSSHGLGGRL NO 
1545 30185 30 GANIEEPLHKYKNDEHYVTK NO 
1546 30186 30 KMRYPEKIKNLFDCSIYSHC NO 
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1547 30187 30 IGPCLYKDFNNSCFLNLPIL NO 
1548 30188 30 FNHQTKECVIIGTHEEKRIH NO 
1549 30189 30 NCQSGSTDQNIQRCFLPVKK NO 
1550 30190 30 EKGNQWTYASSFIRTDYMTK NO 
1551 30191 30 CPPRFPLNHTMFGYFNYSTG NO 
1552 30192 30 KCETYYMNHEKRTLSFSKCI NO 
1553 30193 30 ETLFNNIKKQDDVNNSSFLW NO 
1554 30194 30 GVWTIENNANEKTNLASMDN NO 
1555 30195 30 TGSCYFLKKKPTCVLKKENH YES 
1556 30196 30 FSFTILTANSFNLNQNIIYP NO 
1557 30197 30 ELKNNSSKEGSSLIHFKDPK NO 
1558 30198 30 QTNKRVLYENNKKSKRNVRT YES 
1559 30199 30 KINSVNPFTIPSTLNTNEKE NO 
1560 30200 30 EYNKNEVKNYPNNNISYIQK NO 
1561 30201 30 VHSSFVNNRFNIHSDSSFKP NO 
1562 30202 30 IHKMIQMNIYTDNKLYNNNN NO 
1563 30203 30 QKIKDSNNNMNGMSVTQRSP NO 
1564 30204 30 SIGENQNGNPQQKYMERFDI NO 
1565 30205 30 PNNHIFIEWQKEGEYGNDEF NO 
1566 30206 30 KYNIISNKTAGTSQSLFHNY NO 
1567 30207 30 KDKTCPNHVYEGRAHGSCPN NO 
1568 30208 30 YGKAIIVQNLLGEEYDKNFN NO 
1569 30209 30 LNFLNEIRTGYLNKYFKKDV YES 
1570 30210 30 EISYENSGIAMHNNMLRSCP NO 
1571 30211 30 VHENEEKLFSVKTDYNYKMC NO 
1572 30212 30 KSKIFSNRFTMKEYDPKTRL YES 
1573 30213 30 FMYYGLYGLGGRLGANIKRD YES 
1574 30214 30 KQKEKKYEDNITLPMKNPSL NO 
1575 30215 30 IKNLFDCSIYSYCLGPCLEN NO 
1576 30216 30 SFGNKCFRNLPAYYNHLTNE NO 
1577 30217 30 CVILGTHEQERTNSCRRTKE NO 
1578 30218 30 EKKKPNCQILRKTTDSKDWT NO 
1579 30219 30 YVSSFIRPDYETKCPPRYPL YES 
1580 30220 30 KSKVFGTFDQKTGKCKSLMD YES 
1581 30221 30 KAYEVGINKFSVCLEYLFLV NO 
1582 30222 30 SPKDLYNSGRNNYWGIWAAD NO 
1583 30223 30 HSVNENNIEIANGKCYHLVV NO 
1584 30224 30 KPTCVIDKENHFSFTALTAN NO 
1585 30225 30 TVDFNQSVNIRKIEELTEYG NO 
1586 30226 30 NNDDVLKEKEINNEPIDNVN NO 
1587 30227 30 ETKINRKSHVNSMERNKPSY NO 
1588 30228 30 KENEYDQMEKNVEDETYSEE NO 
1589 30229 30 FGLFEEARKTETGRIEEESK NO 
1590 30230 30 KKEAMKRAEDARRIEEARRA NO 
1591 30231 30 EDARRIEEARRAEDARRVEI NO 
1592 30232 30 ARRVEDARRIEISRRAEDAK NO 
1593 30233 30 RIEAARRAIEVRRAELRKAE NO 
1594 30234 30 DARRIEAARRYENERRIEEA NO 
1595 30235 30 RRYEDEKRIEAVKRAEEVRK NO 
1596 30236 30 DEEEAKRAEKERNNEEIRKF NO 
1597 30237 30 EEARMAHFARRQAAIKAEEK NO 
1598 30238 30 RKADELKKAEEKKKADELKK NO 
1599 30239 30 SEEKKKADELKKKAEEKKKA NO 
1600 30240 30 DELKKKAEEKKKADELKKKA NO 
1601 30241 30 EEKKKADEVKKAEEKKKADE NO 
1602 30242 30 LKKSEEKKKADELKKSEEKK NO 
1603 30243 30 KADELKKKAEEKKKADELKK NO 
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1604 30244 30 KAEEKKKADELKKKAEEKKK NO 
1605 30245 30 ADELKKKAEEKKKADELKKK NO 
1606 30246 30 AEEKKKADELKKKAEEKKKA NO 
1607 30247 30 ENLKKAEEKKKADELKKKAE NO 
1608 30248 30 EKKKADELKKKAEEKKKADE NO 
1609 30249 30 LKKKAEEKKKADELKKAEEK NO 
1610 30250 30 KKADELKKAEEKKKADELKK NO 
1611 30251 30 AEEKKKADELKKAEELKKAE NO 
1612 30252 30 EKKKVEQKKREEERRNMALR NO 
1613 30253 30 RAEILKQIEKKRIEEVMKLY YES 
1614 30254 30 EEEKKMKAEQLKKEEEEKIK NO 
1615 30255 30 AEQLKKEEEEKKKVEQLKKK NO 
1616 30256 30 EEEEKKKAEQLKKEEEENKI NO 
1617 30257 30 KAEQLKKKEEEEKKKAEELK NO 
1618 30258 30 KEEEEEKKKAEQLKKEEEEK NO 
1619 30259 30 KKVEQLKKKEEEEKKKAEQL NO 
1620 30260 30 KKEEEENKIKVEQLKKEEEE NO 
1621 30261 30 EKKKAEELKKEEEEKKKVQQ NO 
1622 30262 30 LKKEEEKKAEEIRKEKEAVI NO 
1623 30263 30 EEELKKEDEKRRMEVEKKIK NO 
1624 30264 30 DTKDNFENIQEGNNKNTPYI NO 
1625 30265 30 NKEMFDSEIKEVVITKNMQL NO 
1626 30266 30 NEADAFEKHNSENSKSSNKN NO 
1627 30267 30 ADFSKEKDLLEDDIENILET NO 
1628 30268 30 DENEKINKDDIERSNNNMKG NO 
1629 30269 30 NNNDIIYTKLDVEEYKKRDV NO 
1630 30270 30 NETREKIIKISKKNMCNNDF NO 
1631 30271 30 SSKYCDYMKDNISSGTCSNE NO 
1632 30272 30 ERKSLCCSISDFCLKYFDHN NO 
1633 30273 30 SNKYYDCTKIEFADPLYRCF NO 
1634 30274 30 KKKEFSNMVYFAGAGIVLIL NO 
1635 30275 30 LFVIGSKMIIGKWFEEATFD NO 
1636 30276 30 EMDLNYDKIYTLAMINNEET NO 
1637 30277 30 NNEETQVSNPLSYSEENIIK NO 
1638 30320 64 MSLFIESSFILPKGIIDSYI NO 
1639 30321 64 KFKTWNSCSYSDKEKKASQA NO 
1640 30322 64 NIWTPVFSTRFAIPIIGIIY NO 
1641 30323 64 ALLWNGDATFGYSALDMSLD NO 
1642 30324 64 EKYSRTLFETNNGNNGYVSS NO 
1643 30325 64 LTNKILNNMNKGPKKEVEEK NO 
1644 30326 64 NAEKILGFDDKNILEALDLF YES 
1645 30327 64 INNIKNIALSSKLNSSDIYN NO 
1646 30328 64 HGNTFIDNVMSNEEIDQEIE NO 
1647 30329 64 SFLNGGNYDREKLNRLWWQI NO 
1648 30330 64 MRNEELKYVSVNNKLYKVYK NO 
1649 30331 64 ALRKKYNVDNSYAENKWNEC NO 
1650 30332 64 KKNIIVGRVEYQNYINKVFL NO 
1651 30333 64 DWINGDSINNDEFIKLVRTC NO 
1652 30334 64 RVTWKKLRTKMIKALKKSLT YES 
1653 30335 64 KSFEKRHNELKSNEYIYKYK NO 
1654 30336 64 YELEEGDYADDDLLIKDDLL NO 
1655 30337 64 NNHDFQFDDDVSSVITEKTN NO 
1656 30338 64 ECLKGDHDLESVNTDNHGTE NO 
1657 30339 64 LEESDSSSGSKVSNETTNSG NO 
1658 30340 64 DSDDSKKTIVLNLEGQCTIY NO 
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1659 30341 64 LRRRPKNLTLSSPQRLKFTA NO 
1660 30342 64 SSPQRLKFTAGGGFCGKLRN YES 
1661 30370 31 MVSFFKTPIIIFFFLLCLNE NO 
1662 30371 31 KVLCSINENENLGENKNENA NO 
1663 30372 31 NVNTPENLNKLLNEYDNIEQ NO 
1664 30373 31 LKSMIGNDELHKNLTILEKL YES 
1665 30374 31 ILESLEKDKLKYPLLKQGTE NO 
1666 30375 31 QLIDISKFNKKNITDADDET NO 
1667 30376 31 YIIPTVQSSFHDIVKYEHL NO 
1668 30377 31 IKEQSIEIYNSDISDKIKKK NO 
1669 30378 31 IFIVRTLKTIKLMLIPLNSY NO 
1670 30379 31 KQNNDLKSALEELNNVFTNK NO 
1671 30380 31 EAQKESSPIGDHGTFFRKLL NO 
1672 30381 31 THVRTIKENEDIENKGETLI NO 
1673 30382 31 LGDNKIDVMNSNDFFFTTNS NO 
1674 30383 31 NVKFMENLDDITNQYGLGLI NO 
1675 30384 31 NHLGPHLIALGHFVVLKLAL NO 
1676 30385 31 KNYKNYFEAKNIKFFSWQKI NO 
1677 30386 31 LEFSMSDRFKVLDMMCNHES NO 
1678 30387 31 VYYSEKKRRKTYLKVDRSST NO 
1679 30388 31 SMECNILEYLLHYFNKYQLE NO 
1680 30389 31 IIKTTQDTDFDLHGMMEHKY NO 
1681 30390 31 IKDYFFSFMCNDPKECIIYH NO 
1682 30391 31 TNQFKKEANEENTFPEQEEP NO 
1683 30392 31 NRQISAFNLYLNYYYFMKRY NO 
1684 30393 31 SSYGTKKTLYVHLLNLTGLL NO 
1685 30394 31 NHDTRAYVTSLYLPGYYNAV NO 
1686 30395 31 EMSFTDDKEFSTLFESLIQC NO 
1687 30396 31 IEKCHSDQARQISKDSNLLN NO 
1688 30397 31 NITKCDLCKGAFLYANMKFD NO 
1689 30398 31 EVPSMLQKFYVYLTKGLKIQ NO 
1690 30399 31 KVSSLIKTLDIYQDYSNFLS NO 
1691 30400 31 HDINWYTFLFLFRLTSFKEI NO 
1692 30401 31 ANKNVAEAMYLNIKDEDTFN NO 
1693 30402 31 KTIVTNYWYPSPIKKYYTLY NO 
1694 30403 31 VRKHIPNNLVDELEKLMKSG YES 
1695 30404 31 TLEKMKKSLTFLVHVNSFLQ NO 
1696 30405 31 LDFFHQLNEPPLGLPRSYPL NO 
1697 30406 31 SLVLEHKFKEWMDSSPAGFY NO 
1698 30407 31 FSNYQNPYIRKDLHDKVLSQ NO 
1699 30408 31 KFEPPKMNQWNKVLKSLIEC NO 
1700 30409 31 AYDMYFEQRHVKNLYKYHNI YES 
1701 30410 31 YNINNKLMLMRDSIDLYKNN NO 
1702 30411 31 FDDVLFFADIFNMRKYMTAT NO 
1703 30412 31 PVYKKVKDRVYHTLHSITGN NO 
1704 30413 31 SVNFYKYGIIYGFKVNKEIL NO 
1705 30414 31 KEVVDELYSIYNFNTDIFTD YES 
1706 30415 31 TSFLQTVYLLFRRIEETYRT NO 
1707 30416 31 QRRDDKISVNNVFFMNVANN NO 
1708 30417 31 YSKLNKEEREIEIHNSMASR NO 
1709 30418 31 YYAKTMFAAFQMLFSTMLSN NO 
1710 30419 31 NVDNLDKAYGLSENIQVATS NO 
1711 30420 31 TSAFLTFAYVYNGSIMDSVT NO 
1712 30421 31 NSLLPPYAKKPITQLKYGKT YES 
1713 30422 31 FVFSNYFMLASKMYDMLNYK NO 
1714 30423 31 NLSLLCEYQAVASANFYSAK NO 
1715 30424 31 KVGQFLGRKFLPITTYFLVM NO 
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1716 30425 31 RISWTHAFTTGQHLICAFDP NO 
1717 30426 31 KRCTPDCKNSTSYKSPQSFF NO 
1718 30427 31 YGWPPSSETYLFFYFFTNLY NO 
1719 30428 31 LDAYKSFPGGFGPAIKEQTQ NO 
1720 30429 31 HVQEQTYERKPSVHSFNRNF NO 
1721 30430 31 FMELVNGFMYAFCFFAISQM NO 
1722 30431 31 YAYFENINFYITSNFRFLDR NO 
1723 30432 31 YYGVFNKYFINYAIIKLKEI NO 
1724 30433 31 TSDLLIKYEREAYLSMKKYG NO 
1725 30434 31 YLGEVIAARLSPKDKIMNYV NO 
1726 30435 31 HETNEDIMSNLRRYDMENAF NO 
1727 30436 31 KNKMVTYVDDFAFFDDCGKN NO 
1728 30437 31 EQFLNERCDYCPVIEEVEET NO 
1729 30438 31 QLFTTTGDKNTNETTEIKKQ NO 
1730 30439 31 TSTYIDTEKMNEADSADSDD NO 
1731 30440 31 SDDEKDFDTPDNELMIARFH NO 
1732 30559 32 MIILSIHDKIKIECNMLFYV NO 
1733 30560 32 NNHNKKYNVGYIQNNRQMIM NO 
1734 30561 32 MKSRRLAEIQLPKCPHYNND YES 
1735 30562 32 PELKKIIDKLNEERIKKYIE YES 
1736 30563 32 TNNSFEELHGLLVKERTKSL NO 
1737 30564 32 YENGMKKSSNMEKELLKKYD NO 
1738 30565 32 DSIRDEHNVISKSGIYTSDY NO 
1739 30566 32 RKLYDKSCDYQNQKILRDEL NO 
1740 30567 32 ASCCKVHDNYLDNLKKGCFG YES 
1741 30568 32 GVGICTLCSLLVSNIGIGYA NO 
1742 30569 32 VTAAKEVITGLYSLDIANKF NO 
1743 30570 32 TKALAGIYFFFSSSIENAGV NO 
1744 30571 32 SGVTIFYWDSMRMASIASST NO 
1745 30572 32 INPYGIAALVLIVLVVVLIV NO 
1746 30573 32 LYIWLYRRRKKSWKHECKKH NO 
1747 30574 32 WLYRRRKKSWKHECKKHLST NO 
1748 30575 33 MKSIINNRTFNKMNIFILFI NO 
1749 30576 33 NILVIDLFCVSVEFFNKHCF NO 
1750 30577 33 YKTANENVKLASSLSDRLSR YES 
1751 30578 33 SLALRSHNEVGQPVFNVLNV NO 
1752 30579 33 NLNTEIKKKDMITEVETEFE NO 
1753 30580 33 VLEVCAEEEDGENEIRITMK NO 
1754 30581 33 TNLKPDMIKLRALNEEVTLK NO 
1755 30582 33 KWDFIMDDLAKCEYKKQKEK NO 
1756 30583 33 LNKKTVVRKIAEGLGYTIVF YES 
1757 30584 33 TIGAPILLGASIVGACKWFL NO 
1758 30585 33 FLISKDSGKLFFKSLKEILF NO 
1759 30604 34 MNLTIKEEDFTNTFMKNEES NO 
1760 30605 34 FNTFRVTKVKRWNAKRLFKI NO 
1761 30606 34 LFVTVFIVLAGGFSYYIFEN NO 
1762 30607 34 FVFQKNRKINHIIKTSKYST NO 
1763 30608 34 VGFNIENSYDRLMKTIKEHK NO 
1764 30609 34 LKNYIKESVKLFNKGLTKKS YES 
1765 30610 34 YLGSEFDNVELKDLANVLSF YES 
1766 30611 34 GEAKLGDNGQKFNFLFHTAS NO 
1767 30612 34 SNVWVPSIKCTSESCESKNH NO 
1768 30613 34 YDSSKSKTYEKDDTPVKLTS NO 
1769 30614 34 KAGTISGIFSKDLVTIGKLS NO 
1770 30615 34 VPYKFIEMTEIVGFEPFYSE NO 
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1771 30616 34 SDVDGVFGLGWKDLSIGSID NO 
1772 30617 34 PYIVELKTQNKIEQAVYSIY NO 
1773 30618 34 LPPENKNKGYLTIGGIEERF NO 
1774 30619 34 FDGPLNYEKLNHDLMWQVDL NO 
1775 30620 34 DVHFGNVSSKKANVILDSAT NO 
1776 30621 34 SVITVPTEFFNQFVESASVF NO 
1777 30622 34 KVPFLSLYVTTCGNTKLPTL NO 
1778 30623 34 EYRSPNKVYTLEPKQYLEPL NO 
1779 30624 34 ENIFSALCMLNIVPIDLEKN NO 
1780 30881 35 MNLEQFKNINKDLATNLFSQ NO 
1781 30882 35 LSFLKNENKFLSQGKSLIKF NO 
1782 30883 35 LIGIAIFLVVLIFIKSSHPA NO 
1783 30884 35 LKEKKKKVLEFFENLVLNKK YES 
1784 30885 35 KKENITAAIASKELADAETT NO 
1785 30886 35 DTSDSEDEDHIINKKVKRRK NO 
1786 30887 35 RNIINNPDEKVHNVKEKNSK NO 
1787 30888 35 SKNEEDKTDESYNETSLLSS NO 
1788 30889 35 DEEGEVNLEDWKKNEWIKWM NO 
1789 30890 35 DETEEEWQLLKLWLEGEKNK NO 
1790 30891 35 WLEGKNKEYDIWLNHMNSKW NO 
1791 30892 35 TNYNKDIDEEYDSNVFKDSY NO 
1792 30893 35 KWNEKQWEQWMKTEGKEFML NO 
1793 30894 35 QDFKRWLEDSEGYLKSWLIK NO 
1794 30895 35 QWIQWKNMKILECLMNEWRR NO 
1795 30896 35 EEDEKWSNLEDTDQIRVLNH NO 
1796 30897 35 KDRKEWLRWKERVTREKLEW NO 
1797 30898 35 KHWVEMKENMNIYNKWKKWI NO 
1798 30899 35 KWKKNKLANFNEWSKNFIEK NO 
1799 30900 35 WIREKQWNNWINERKKYTSQ NO 
1800 30901 35 RKSLEQQFGDNMDKMNKLKK YES 
1801 30902 35 KKILKFFPLFNYKSDLESIM YES 
1802 30903 35 EEDENEYNSFDENEEENDEK NO 
1803 30904 35 TGDVNVGKTEALNVAKTEGL NO 
1804 30905 35 NVGKTEDLNVAKTEDLNVAK NO 
1805 30906 35 TADLNAEKTTDLNSEKTADL NO 
1806 30907 35 NSDKTTDLNPEKTTNFNTYK NO 
1807 30908 35 ATDLNANKTADLNSDKTTDL NO 
1808 30909 35 NSDKTTNFNTYRTTDLNSDK NO 
1809 30910 35 TTNFNTYKTDLYAEKTTDVN NO 
1810 30911 35 LGKTTNHNVAKTTDQKVVKH NO 
1811 30912 35 SLDHEVRQMIDQKVAQIMNH NO 
1812 30913 35 DLESTAEQKAEKKGGKAKAK YES 
1813 30914 35 KAKAKTKVRTVDDDGNEINV NO 
1814 31111 36 MFFKCNQVFTLVFLLLLYFN NO 
1815 31112 36 NIVYTHVDDIKNTSQKKITY NO 
1816 31113 36 DKYNKNKENMNNEKNDNKDN NO 
1817 31114 36 KDNIYNDNINNDNINNDNIN NO 
1818 31115 36 NEDEYKFLSMKHYKDSLSNK NO 
1819 31116 36 LNNENDHMNYLIRKRKDNTQ NO 
1820 31117 36 GSQHFNENIENNENVENNEN NO 
1821 31118 36 IENNENNENIENIENNENNE NO 
1822 31119 36 NNENIENNENNENNENSSIM NO 
1823 31120 36 NSESYNNIINSNEHNEEQIK NO 
1824 31121 36 KKEEDLIEAFFPFILKKLDN YES 
1825 31122 36 ESLSLDNKYDDYYNLPNDHN YES 
1826 31123 36 DTHKENSSDHNLLGYKLGNN NO 
1827 31124 36 LKSYLIEENDVSQKKTDDIN NO 
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1828 31125 36 ESASSDSENIQEILSTDSNT NO 
1829 31126 36 SHLKERKNQKAPPGEHKPEV NO 
1830 31127 36 KNALLNSQVASPKGEDEKKS NO 
1831 31128 36 QPQHPLVNSGDQLQHPKEID NO 
1832 31129 36 ENAEKIRRTLLKESRDIKNT NO 
1833 31130 36 TAIIDETVYKFEQLIMKGRY NO 
1834 31131 36 YATAVRNFVIFKVNYICEYS NO 
1835 31132 36 KCGPNSRCYIVEKDKEQCRC YES 
1836 31133 36 RPNYIVDMSVNYFKCIPMKD NO 
1837 31134 36 MNCSKNNGGCDVNAECTIVE NO 
1838 31135 36 GAVKCQCSHLYFGDGVFCVK NO 
1839 31136 36 NSQTKQTLYILFIVILLVFQ NO 
1840 31137 36 KQTLYILFIVILLVFQNFFI NO 
1841 31173 37 MNKIYNITFLFILLNLYINE NO 
1842 31174 37 NNFIRNELINEKNHNLRNGS NO 
1843 31175 37 MYNNDKILSKNEVDTNIESN YES 
1844 31176 37 ENSIHESGHKIDGEEVLKAN NO 
1845 31177 37 VDDITYKKKNVDDSEIPFSG NO 
1846 31178 37 YDIQATYQFPSTSGGNNVIP YES 
1847 31179 37 LPIKQSGENQYTVTSISGIQ NO 
1848 31180 37 KGANGLTGATENITQVVQAN NO 
1849 31181 37 SETNKNPTSHSNSTTTSLNN NO 
1850 31182 37 NILGWEFGGGAPQNGAAEDK NO 
1851 31183 37 KTEYLLEQIKIPSWDRNNIP NO 
1852 31184 37 DENEQVIEDPQEDNKDEDED NO 
1853 31185 37 EETETENLETEDDNNEEIEE NO 
1854 31186 37 NEEDDIDEESVEEKEEEEEK NO 
1855 31187 37 KEEEEKKEEKKEEKKPDNEI NO 
1856 31188 37 TNEVKEEQKYSSPSDINAQN NO 
1857 31189 37 LISNKNKKNDETKKTAENIV NO 
1858 31190 37 KTLVGLFNEKNEIDSTINNL NO 
1859 31191 37 EIDSTINNLVQEMIHLFSNN YES 
1860 31192 38 MKSFINITLSLFLLHLYIYI NO 
1861 31193 38 NNVASKEIVKKYNLNLRNAI YES 
1862 31194 38 LNNNSQIENEENDIKYELNE NO 
1863 31195 38 QNDENVNTPIVGNSMEFGEG NO 
1864 31196 38 FSADDQKDIEAYKKAKQASQ NO 
1865 31197 38 DAEQAAKDAENASKEAEEAA NO 
1866 31198 38 KEAVNLKESDKSYTKAKEAC NO 
1867 31199 38 TAASKAKKAVETALKAKDDA NO 
1868 31200 38 ETALKTSETPEKPSRINLFS NO 
1869 31201 38 RKTKEYAEKAKNAYEKAKNA NO 
1870 31202 38 YQKANQAVLKAKEASSYDYI YES 
1871 31203 38 LGWEFGGGVPEHKKEENMLS NO 
1872 31204 38 HLYVSSKDKENISKENDDVL NO 
1873 31205 38 DEKEEEAEETEEEELEEKNE NO 
1874 31206 38 EETESEISEDEEEEEEEEKE NO 
1875 31207 38 EENEKKKEQEKEQSNENNDQ NO 
1876 31208 38 KKDMEAQNLISKNQNNNEKN NO 
1877 31209 38 VKEAAESIMKTLAGLIKGNN YES 
1878 31210 38 QIDSTLKDLVEELSKYFKNH NO 
1879 32679 39 MKKSRFLLLSIFFCFVTNIS NO 
1880 32680 39 LEFKRKQKVEINSLQTNKNN NO 
1881 32681 39 DNIREEKIKGDVESQPDVDG NO 
1882 32682 39 DPCVIFSSSEGNSRNCWCPR NO 
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1883 32683 39 GYILCSEEDVLDVQGKLNEI YES 
1884 32684 39 KNKHERSLVTPLWMKRLCDN YES 
1885 32685 39 SNDVGFKSMSVVIDYELAVL NO 
1886 32686 39 CKDGSNKDYADFEIIGASGY YES 
1887 32687 39 ITGEEMIEEQKRNPWYVPRK NO 
1888 32688 39 CTVNNFYLCRKVENDNVNCS NO 
1889 32689 39 YTPWSDWSACKNNTQKRYRK NO 
1890 32690 39 VRRSNQNNENFCLWNDKIVP NO 
1891 32691 39 FCLWNDKIVPRNIMEQTRSC YES 
1892 33380 40 MAQLAENTVLDESIQKVEV NO 
1893 33381 40 LNHNGETTSFYNEVEKHKE NO 
1894 33382 40 NNEGIVVFTYPKANTPGTT NO 
1895 33383 40 KQAELFKEKHEEFVNNKY NO 
1896 33384 40 VVYGLSADTAEDQLKWKEK NO 
1897 33385 40 LELPYELLTDVDKNLLKLL YES 
1898 33386 40 GLTNEEDKTIRSHLVLKND NO 
1899 33387 40 FTVSYVKKSVSPGKSATQV YES 
1900 33388 40 LNFLVNGDDGGDGNEEEEN NO 
1901 33389 40 EENNNNEDKDNNENDEEGD NO 
1902 33390 40 VQGEGEGEGEGDEEKTADT NO 
1903 33391 40 DKEKPKKSSTSTQKKKGSV YES 
1904 33392 40 SSTISKKSVKKSNKVVKKN YES 
1905 33393 40 VKVKKEIKKKTNKKADNKK YES 
1906 33394 40 GKNVNNKLMKSNAKGANKK YES 
1907 33395 40 GGKKNSVVKKEDNKKKGKN YES 
1908 33396 40 NKKKNKNQNLKDLKKKNV YES 
1909 33397 40 KSGKGSVSSSNKKLPKGL YES 
1910 33398 40 KNAAKKAGKKIDKKKEQA YES 
1911 33399 40 NKKNNNNKNKNKNKNLSK YES 
1912 33400 40 GNNMKHNKKPAKKVVKKK YES 
1913 33404 41 MIDVLLNKTNYLYFTFLLFL NO 
1914 33405 41 YISSNDLTSTNLKVRNNWEH YES 
1915 33406 41 FLQVYQNNGNFKMEILEPET NO 
1916 33407 41 TIQKNLPSEEEKEEFIDFDY NO 
1917 33408 41 RKELLLHDFVVIKNSQFTDY NO 
1918 33409 41 EKTLELYLSKEENNKSYLM NO 
1919 33410 41 LTFYLGDLKLMIGHNSPYEI NO 
1920 33411 41 SLILNVATVNKNMSNTKNNS NO 
1921 33412 41 NIVLLKTTDVFNTSDLEIY NO 
1922 33413 41 LEGPIQFSLGKSSGAFRINY YES 
1923 33414 41 VTNFFLNNTWKAFTKDKISY NO 
1924 33414 41 VTNFFLNNTWKAFTKDKISY NO 
1925 33415 41 FLIKPEENTYTILENKINKP NO 
1926 33416 41 QLLIEKKTTFYSEWGEWSNT NO 
1927 33417 41 SMDTDHPDNVQIRERETIHY NO 
1928 33418 41 PSGDTFKGDLKESRPTIIPY NO 
1929 33419 41 LPPTNELFSHKDNSTFKILM NO 
1930 33421 41 KRKGAEKELYENVAGRYMYD NO 
1931 33422 42 MNVLLLSLLVVQNIVTYLEQ NO 
1932 33423 42 IKNGISGHYTEDHNIKNN NO 
1933 33424 42 NTISFSDYERSIKNFSISSH NO 
1934 33425 42 AENNYDNIINEYKKIKDINN NO 
1935 33426 42 NINILSSVHRKGRILYDSF YES 
1936 33427 42 LEINKLENDKKEKHEKEDEY NO 
1937 33428 42 EDNDESFLETEEYEDNEDE NO 
1938 33429 42 KYNKDEDDYAESFIETDEY NO 
1939 33430 42 EDNEDDKYNKDEDDYSESF NO 
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1940 33431 42 IETDEYDDNEEEQYNKDED NO 
1941 33432 42 DYADSFIETDHYENNDDKNE NO 
1942 33433 42 EEEYNDQDNDYGYNFLETDE NO 
1943 33434 42 YDDSEEYDYDDKEYGESFLE NO 
1944 33435 42 KEEGEEMKDEEMKDEEMEDV NO 
1945 33436 42 EMKDEEMKDEEMKYDEMKNE NO 
1946 33437 42 EMKYDEMKDEVMKDEEMKDE NO 
1947 33438 42 QMKYEEFKNEEFKNEEFKNE NO 
1948 33439 42 ESKNEESKNEESKNEESKNE NO 
1949 33440 42 EFKNEESKNEEFKNEEFKNE NO 
1950 33441 42 DMSYDEYMGYKKKEEDESYN NO 
1951 33442 42 FNGTKKNNTSNSFLEKDLQG NO 
1952 33443 42 DSDDELHSTFYSKNVDKENY NO 
1953 33444 42 DKNIFYGYSDNDDESFLETD NO 
1954 33445 42 YEEYEDEDKDVEDEYEESFL NO 
1955 33446 42 NDEKKMVFYDLYKPEENESY NO 
1956 33447 42 YEKKQKKEEKEEKEEKEQSL NO 
1957 33448 42 KQNDMEDQEDNEEYKFEEEN NO 
1958 33449 42 EDLLDVQQDEELPSEGKQKV NO 
1959 33450 42 KGKSFDNEHLNEIQNVSDVH NO 
1960 33451 42 AFIQKDMKYLDDLIDEEQTI NO 
1961 33452 42 DAVKKSAYKGNKKLGNNKKS NO 
1962 33453 42 IILEEEPDENFEEDADEELN NO 
1963 33454 42 KLMEQEKNIVDKEIKNSKAN NO 
1964 33455 42 KSNKKLQFNNTNKQNKMYMK NO 
1965 33456 42 NEYNNKTKNNKNNKFEQQNY NO 
1966 33457 42 ESYMDDDYEQNEEFNDNNQS NO 
1967 33458 42 DMKETNELDKINDELLTDQG NO 
1968 33459 42 PNEDTLLENNNKIFDNKFVA NO 
1969 33460 42 HKKREKSISPHSYQKVSTKV YES 
1970 33461 42 NKENMENKEKKQLINDEAAM NO 
1971 33462 42 TAEELVELENTEDVNTPTMV NO 
1972 33463 42 ETEEIDFDENGNKSSSSISY NO 
1973 33464 42 ISYISSIVFLMVTLLYFMN NO 
1974 33481 43 MRSKHLVTLFIITFLSFSTV NO 
1975 33482 43 KVWGKDVFAGFVTKKLKTLL YES 
1976 33483 43 KFRVPKHLKDKNIHNFTPTL YES 
1977 33484 43 TKETANSNNILKTIDEFLRK YES 
1978 33485 43 TTEKKTESKHPSADLTEHLQ NO 
1979 33486 43 KELSHNITDFSFKEDNSEIQ NO 
1980 33487 43 TQNVRKSLDLEVDVETMKGI YES 
1981 33488 43 AAEKLTKIIEKFILTKDDAD NO 
1982 33489 43 KPEKSDIHRGFRILTILIST NO 
1983 33490 43 ILGLSNLVSSNPSSPFFDTI YES 
1984 33491 43 PKEFELIKSRMIHPNIVDRI YES 
1985 33520 43 DCNFALYYNFKGNGPDAGSF NO 
1986 33521 43 LDFVDEPEQFYWFVEHFLSV YES 
1987 33522 43 NRSWVSEFLKEYEEPFVNPV YES 
1988 33523 43 MKFLDKEQRLFFTYNFGDVE NO 
1989 33524 43 PQGKYTYFQLRNFTKYCILP NO 
1990 33525 43 PLIKTNIKDGESGEFLKYQL NO 
1991 33526 43 NKEEYKVFLSSVGSQMTAIK NO 
1992 33527 43 NLYSTVEDEQRKQLLKVIIE NO 
1993 33528 43 NESTNDISVQCPTYNIKLHY NO 
1994 33529 43 FLFESLKNPYLDNFKKFMTN YES 
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1995 33530 43 SDFTLIKPQSVWNVPIFDIY NO 
1996 33531 43 KPKNYLDSVQNLDTECFKKL YES 
1997 33532 43 NSKNLIFLSFHDDIPNNPYY NO 
1998 33540 44 MKKIVNIIFYILYLYIYKRN NO 
1999 33541 44 LVQNENVNKSNLRKGLSTNN NO 
2000 33542 44 SENGIKSLKDEDEHINIIGD NO 
2001 33543 44 DFSAFSYGGYPIYETTGSLG NO 
2002 33544 44 TGVESVKAIDGESGTSMDSK NO 
2003 33545 44 PKENKISTEPGADQVSIGLV NO 
2004 33546 44 NESDSSLENDKKKKENVKKE NO 
2005 33547 44 MLGTEKEGSPDSHDSSKEKL NO 
2006 33549 44 FGPTVVHDVSDTLSDISKDE NO 
2007 33551 44 PTKNTNTYEKKNENKNVSNV NO 
2008 33552 44 DSKTKSNEKGRPPTYSPILD NO 
2009 33553 44 DGIEFSGGLYFNEKKSTEEN NO 
2010 33554 44 KQKNVLESVNLTSWDKEDIV NO 
2011 33555 44 KENEDVKDEKDEDDEEEEEK NO 
2012 33556 44 YENEIIKQPEDILDEEEVLE NO 
2013 33557 44 EEILEENKNDTVDTSDLEKK NO 
2014 33558 44 NIPDLSNDNNYYSLIYKNYK NO 
2015 33559 44 DNDKSEKTAQTLITALISLL NO 
2016 33560 44 NGKNELDATIRRLKHRFMEF NO 
2017 33561 44 ELDATIRRLKHRFMEFFTYN NO 
2018 33562 43 NVELQEIVKLSTYTYSIFDK NO 
2019 33563 43 LYNFFFVFKKSGAPISPVSV NO 
2020 33564 43 HVEAYNIVRQLLNMESMISL NO 
2021 33565 43 TRYTSLYIHKFFKSVTLLKG NO 
2022 33566 43 NFLYKNNKAIRYHVLVVKPH YES 
2023 33568 43 IEFLVTYYNKGSEKFVLYFI NO 
2024 33569 43 SIISVLYINEYYYEQLSCFY NO 
2025 33570 43 LKGIDNLMKSTRYDKMRTMY YES 
2026 33571 43 LDFESSDIFSREKVFTALYN NO 
2027 33572 43 FDSFIKTNEQLKKKNLEEIS NO 
2028 33573 43 EIPVQLETSNDGIGYRKQDV NO 
2029 33574 43 LYETDKPQTMDEASYEETVD NO 
2030 33575 43 EDAHHVNEKQHSAHFLDAIA NO 
2031 33576 43 EKDILEEKTKDQDLEIELYK NO 
2032 33577 43 YMGPLKEQSKSTSAASTSDE NO 
2033 33578 43 LSGSEGPSTESTSTGNQGED NO 
2034 33579 43 KTTDNTYKEMEELEEAEGTS NO 
2035 33580 43 NLKKGLEFYKSSLKLDQLDK YES 
2036 33581 43 EKPKKKKSKRKKKRDSSSDR YES 
2037 33582 43 SSSDRILLEESKTFTSENEL NO 
2038 33588 45 MNKFLNIIFYIFLILNFSFF NO 
2039 33589 45 QSNATSKEIQKDEQKNLRNG NO 
2040 33590 45 SSINNNKNIENKNDNIETQY NO 
2041 33591 45 EASEYIEKQNDILNMYNDEK NO 
2042 33592 45 EKNNNNSLDTNVTKNTVIDN NO 
2043 33593 45 SNKFQSIEDNNVYNKGIFVG NO 
2044 33594 45 TGIKLNDSQTTSDNYKNERY NO 
2045 33595 45 QIDDEKLKYGGSFDTIFSGF YES 
2046 33596 45 VNLLTPSSPTQNDGSTGRNV NO 
2047 33597 45 PPPSEPNVDTPDPPTAPAPV NO 
2048 33598 45 KVPEDAKLSSSPRPEGPRAN NO 
2049 33599 45 NRNENNQNTDPYNHYFAWEI NO 
2050 33600 45 GGGAPTYKPENNKNDNILLE NO 
2051 33601 45 HVKITSWDKEDIIKENEDTK NO 
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2052 33602 45 REVQETEDTDETEDTDETEE NO 
2053 33603 45 TEDMEDENEIVEDQLQENED NO 
2054 33604 45 DEDNVNLEDINKNTRNDIFE NO 
2055 33605 45 EQIKLDSTQDDKAQKLISNE NO 
2056 33606 45 YKKTEEKKSLEDHVNLLFNF YES 
2057 33607 45 LQTNNQLDPSLKDLENELTF NO 
2058 33608 45 QLDPSLKDLENELTFFLNNY NO 
2059 33613 46 MKLSNLFYVFALLISMNVFV NO 
2060 33614 46 PGFMNVLGKNVNVDSIVMSK NO 
2061 33615 46 IDEMQKKKQQQKIIMISTVV NO 
2062 33616 46 TGLALLLGSALGFGYLSKSN NO 
2063 33617 46 KKPEVSGDEKDESKKVDAGK NO 
2064 33618 46 NNKESKADKSEEKLHKSDDR NO 
2065 33619 46 SDDRESKSSSSKSTAVPTTV NO 
2066 33620 47 MIKLSKKYCLGISFVLYILL NO 
2067 33621 47 SVCEGHKNLTCDFNDVYKLE NO 
2068 33622 47 FHPNQQTSVTKLCNLTPNVL NO 
2069 33623 47 EKVTIKCGSDKLNYNLYPPT NO 
2070 33624 47 CFEEVYASRNMMHLKKIKEF NO 
2071 33625 47 VIGSSMFMRRSLTPNKINEV YES 
2072 33626 47 SFRIPPNMMPEKPIYCFCEN NO 
2073 33627 47 KKTITINGSNGNPSSKKDII NO 
2074 33628 47 NRGIVEIIIPSLNEKVKGCD NO 
2075 33629 47 FTTSESTIFSKGYSINEISN NO 
2076 33630 47 KSSNNQQDIVCTVKAHANDL NO 
2077 33631 47 IGFKCPSNYSVEPHDCFVSA NO 
2078 33632 47 FNLSGKNENLENKLKLTNII NO 
2079 33633 47 MDHYNNTFYSRLPSLISDNW YES 
2080 33634 47 KFFCVCSKDNEKKLVFTVEA NO 
2081 33635 47 SISSSNTKLASRDNTYQDYI NO 
2082 33636 47 SNSSFLTLSSYCAFITFIIT NO 
2083 33638 48 MKRWSIITGIVIIFCILTCK NO 
2084 33639 48 GQVENKKVDFRTEKGKFVPL NO 
2085 33640 48 NLVPGDVVEYSCPYSLNNDI NO 
2086 33641 48 RNMNGVEREHFDNKKFCFDY NO 
2087 33642 48 IFVGSKLTFLKEYVRGSYNV NO 
2088 33643 48 VHKEEGNLYTSQFSVPPVVL NO 
2089 33644 48 THRNFDCFCYMEENNVVVKK NO 
2090 33645 48 VLRIHISNGVLRKIPGCDFN YES 
2091 33646 48 ADYKESTAITTFSNMSPRRV NO 
2092 33647 48 KVCDVYPKSGDFISLMCPSD NO 
2093 33648 48 YSIKPDGCFSNVYVKRYPNE YES 
2094 33649 48 EVKEEDRFNLNRKWDASKYN NO 
2095 33650 48 VVSIETVLKMNMITQGDKYS NO 
2096 33651 48 IFSKLPDVKDQVDFTCICQS NO 
2097 33653 48 NNTRSIGVNKHSFSNSEIFE NO 
2098 33655 48 AFSSYLSITLILLYLFFLNF NO 
2099 33656 49 MFAVNLKICIFLSLVSFLLQ NO 
2100 33657 49 CKNTLANVTFEQKVQTNLSH NO 
2101 33658 49 DKNGDIVYGHREFKGGIYAF NO 
2102 33659 49 LGYDNCTIEVNKTVNGIDWN NO 
2103 33660 49 EKKDVKVSGNNNIAVVYSIF NO 
2104 33661 49 TSEEKMILIFKCDNKFYITK NO 
2105 33662 49 YGKEFKWSDPKVIDVSNVIG NO 
2106 33663 49 TNTTPAVYSGSLLSMNNDFE NO 
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2107 33664 49 KYILVCENHSQNYINVVDQE NO 
2108 33665 49 YMREIRLLGKCMLSFDEGNN NO 
2109 33666 49 WKNEVMNLYSDEGYTKINTL NO 
2110 33667 49 RLSDYGGKILVKGTNAQNLN YES 
2111 33668 49 QTIRSIILLCSNLHDWKLFC NO 
2112 33669 49 GLPTIRFRKDISVENLTYLN NO 
2113 33670 49 TYHLAIVKNEDKLQLAFTYD NO 
2114 33671 49 LFETFDPQYLNTEFNGVSHY NO 
2115 33672 49 FVLAPDEMVYLFYHGNEKKN YES 
2116 33673 49 YVIKIKTVPRKIGCELNTND NO 
2117 33674 49 TVNKIYTYTYKYIYNNKLSA NO 
2118 33675 49 KTCKVPSSHLKYSSDGLYKL YES 
2119 33676 49 FEVRLPKDIKVTENCFRYSF NO 
2120 33677 49 LSDLNNKYHTTIIKTRVINK YES 
2121 33678 49 LEDYVEVQFHFPIYYTKFLY NO 
2122 33679 49 NYKSTYCVLSNNYRIVVEFD NO 
2123 33680 49 YIRNHIDLDFPFDTDTVKLY YES 
2124 33681 49 SNESVTHAFRNNTEKTHVHK NO 
2125 33682 49 FPKGTYMTSYFSYEKEYVIS NO 
2126 33683 49 NYIEEPFSTTFTILTQTQMN NO 
2127 33684 49 VHFMAGGQKYKYEGIDLTDS NO 
2128 33685 49 SPNYELSLNSLSDSQNVDIF NO 
2129 33686 49 VSKFDNNKTIGFVCPVKSSY NO 
2130 33687 49 DGLNCFDNVYIKNKTLVKIE NO 
2131 33688 49 YLFGENDIFVVPQRRIYKTE NO 
2132 33689 49 GTAMESLLYLNNNNVKKLID NO 
2133 33690 49 DKSIIHFYCECNVNNNVIKV NO 
2134 33691 49 NYYISPFYDENSIKQEINKK NO 
2135 33692 49 DQEITMINKTIPQDEKDILF NO 
2136 33693 49 NNEKVVPLSNEPQEIIQPPI NO 
2137 33694 49 QEKLNTTDPSKAYIYGANII NO 
2138 33700 50 MKGVIFCLVVLLWRQAWVSS NO 
2139 33701 50 KSHKCDFTKEKYLLSGEKEV NO 
2140 33702 50 SCEIDANPSDDITFICPNKI NO 
2141 33703 50 DSLCFHTVNISKNINQNKST NO 
2142 33705 50 YVRTNTPFYCFCNLDTVTIQ NO 
2143 33706 50 KFLKINRFLKDDDELSEADV NO 
2144 33707 50 MKHLKGGNVSEAQADEYLNK NO 
2145 33708 50 ALNRFKKMKDLSKFFNDQAD YES 
2146 33709 50 NTTKLNLPKSLNIPNDILNY YES 
2147 33710 50 DVYNSSNNRNDIVVKDEVTN NO 
2148 33711 50 KQIISKRGIMSVFVRSNNNV NO 
2149 33712 50 IKGCDFGNNNKNYFSHPISV NO 
2150 33713 50 AGKVNNKVCKIQGKPGELVG YES 
2151 33714 50 FKCAFEENGKVEPPNCFDQV NO 
2152 33715 50 LHKNKVTDLKTLIPGYASYT YES 
2153 33716 50 NKHSSKYPYYLKIPHFVNEQ NO 
2154 33718 50 FELDIQPGESEVVLNSFKTS NO 
2155 33719 51 MKIPFFILHILLLQFLLCLI NO 
2156 33720 51 RCYVHNDVIKFGEENSLKCS NO 
2157 33721 51 QGNLYVLHCEVQCLNGNNEI NO 
2158 33722 51 IHKRCNDDIEKKCNGNNKCI NO 
2159 33723 51 YFFEYELRKKTQSFRNKNSI YES 
2160 33724 51 EISECVESEQNEVKTSTTCL NO 
2161 33725 51 LSNSFILDEAFIQYFFFIKN NO 
2162 33726 51 KNEEPVICKDGNINIKSALL NO 
2163 33727 51 HSPFCEIKLKDISEYIRKKC NO 
126 Predicción de péptidos de unión a células eritrocíticas usando 
herramientas computacionales 
Título de la tesis o trabajo de investigación 
 
2164 33728 51 DNNKECLIDPLDVQKNLLNE YES 
2165 33729 51 EDPCYINNSYVSVNVVCNKE NO 
2166 33730 51 EEIGDESTDSSSMEIQDSTS NO 
2167 33731 51 NEQDENVKGMSSSQEMNSNN NO 
2168 33732 51 DENKNQDNESDDDVNNNNNN NO 
2169 33733 51 NNDDQDEQGNDGDVTSSMNK NO 
2170 33734 51 NEDNKDLEHGSSNDVNNNTD NO 
2171 33735 51 TLVNNKENKEFVLKEKSSLT NO 
2172 33736 51 SKINKELAHRTALFNKLADN NO 
2173 33737 51 ISLLLNKKYDSFEIKDVLED NO 
2174 33738 51 RYNEMKRDANPDVYYIYLMD NO 
2175 33739 51 TLDIEKIEDINLEEVKMSLL NO 
2176 33740 51 ASLKETMNKIDTIEKKIEEF YES 
2177 33741 51 KNKYISLYNKVKTTMPELFD NO 
2178 33742 51 LNEDLVLLYNDFPFDNGMIS NO 
2179 33743 51 SDIFFKYNPSENIMDHQEMV NO 
2180 33744 51 KKGSITEDELRIVNDLEPLD NO 
2181 33745 51 NYRRRKRITELRKILVEKLR YES 
2182 33746 51 ILYLEKNNLFNTQASCIKSY NO 
2183 33747 51 CYKNPLNLKTLEVLLKKNYY NO 
2184 33748 51 RLKENKDYDVVSSIIQHLDN YES 
2185 33749 51 VDANKKKKWLTHERILKKLQ YES 
2186 33750 51 VLIAEGYKRINEKEKDIDRR NO 
2187 33751 51 MAVYNALYEKAQSYNLQKLF NO 
2188 33752 51 NDSNDFLKKYAIMGNSFDDG NO 
2189 33753 51 DEVFGSQSSNFNIFDSNNTD NO 
2190 33754 51 QNNEQEQPKQDDQLLNNNND NO 
2191 33755 51 DVLSESNNENKEKTSDDATH NO 
2192 33756 51 KETQEKSDQEPSQNIQEDNS NO 
2193 33757 51 DEKHAENEENVEQIETDSNV NO 
2194 33758 51 SEEANDENKDNMQTTTDEGT NO 
2195 33759 51 EELQQNDEDAESLTKENSKS NO 
2196 33760 51 EEQENEDSTDAEAIDKEEVE NO 
2197 33761 51 TEEKGKDEQKKDEQKEQDEE NO 
2198 33762 51 EDGEKENKHKSSETTNETVT NO 
2199 33763 51 DIEENKNEVKGEEHLQGSEQ NO 
2200 33764 51 SIEASESSQKDETKETEDKE NO 
2201 33765 51 EYVNANDDESSEEDTTPNET NO 
2202 33766 51 NKTDNGSSFFFAMSNALLVI NO 
2203 33767 51 FFAMSNALLVILLLLFIEFL NO 
2204 33768 52 MAEQAAVQPESVPTVGTVPQ NO 
2205 33769 52 ADVPTEGMDVPFGFFDKNTL YES 
2206 33770 52 KKLMFIFMRDVDNYARNWFT NO 
2207 33771 52 NFMHAQTEDDDQTDGEGKHA NO 
2208 33772 52 YLLNHKRTWFEQFKASLSEA NO 
2209 33773 52 LDGKNSVFLLLFLFFGFVFC NO 
2210 33774 52 LLYHAFLYHSIKSEHKAKKL NO 
2211 33775 52 HLEQEENDDDYHHYHHAPHF NO 
2212 33776 52 YPFFDPEYMHDHDHDHEHDH NO 
2213 33777 52 TIKPAHAHELDHGHDHGHDH NO 
2214 33778 52 GHDHGHDHGHDHGHGHGGHV NO 
2215 33779 52 CTCKNKAKKKPGEPCDCQKA NO 
2216 33780 52 KPGEPCDCQKAKLEQEKKDN NO 
2217 33781 53 MKMYLAEIFSSGKESLLSLK YES 
2218 33782 53 DTLGSSNFSPLKPCEGLECL YES 
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2219 33784 53 NKNKEHHHEKSHNNGQNSNV NO 
2220 33785 53 PKNSFQNNKSQNHVQKSKVE NO 
2221 33786 53 ENQKVPVAQGSQHKSAAVNA NO 
2222 33790 54 MIIWFIQPTIFYIIFILARN NO 
2223 33791 54 IQCTYKGDNINEIKSILDND YES 
2224 33792 54 ELYNSLSNLENLLLQTLEQD YES 
2225 33793 54 ELKIPIMKGDLDKYLNMSNF YES 
2226 33794 54 KILNELNADGAEKPYIIPTS NO 
2227 33795 54 NCSANDIVKYEHTLKTQITL NO 
2228 33796 54 EYKPEISDMLKRKNIVVRTL YES 
2229 33797 54 KIIKFMQTPMSAYKNTNNIK YES 
2230 33798 54 QSLLEMNKLFTNKEKKLNEH YES 
2231 33799 54 TINALRLRDRIFNTNNLTHR YES 
2232 33800 54 SIKKGISTYMPIDTKSDIID NO 
2233 33801 54 YDDLLFTNHPSIELMENLDK NO 
2234 33802 54 LANYYHIGIFNMIGSHYIAV NO 
2235 33803 54 GHFITLKLALKNYKKYFEIG NO 
2236 33804 54 SLKYLNWQSILKFNQSDRFK NO 
2237 33805 54 VLDLICDESSWYEGQMKRRE NO 
2238 33806 54 QYLKNNIFSTSEECSVLEFL YES 
2239 33807 54 IHHMNKYQMELYSKMHKLSL YES 
2240 33808 54 NVQIYLENKHLKEKFLQFMC NO 
2241 33809 54 RSRKECNIYESDRFKQEQEK NO 
2242 33810 54 GIEFHDNNNYKFSQENDPVS NO 
2243 33811 54 KVVDPFNLFTNYFYFIKYYS NO 
2244 33812 54 VFNSDHIIYMHLLNFVGVLN NO 
2245 33813 54 GNNNAYVSSLYLPGYYNAIQ NO 
2246 33814 54 LSYKDQVGLKELYQNLVKCV NO 
2247 33815 54 EKCYIRNRKNRSFSHRIASI YES 
2248 33816 54 FRHKKFDSSKCSICEGTLLY YES 
2249 33817 54 INDQSQDKMSMAQKFYIFVT NO 
2250 33818 54 KILKVNNISSFITNMNIYED NO 
2251 33819 54 YSNYLMHDLNWYTFLFLFRM NO 
2252 33820 54 TTYKDIPNYSISNAMYLNIK NO 
2253 33821 54 DEDDTKRTMVTFQWMPSTIK NO 
2254 33822 54 RMHNYRIRKYVSIYLLEELE NO 
2255 33824 54 LNAFLQLDFFSYLNETPANL NO 
2256 33825 54 QHPFPISMMIEARFKDWFIQ NO 
2257 33826 54 YLTGFFFINYDDANTRYNMP NO 
2258 33827 54 ENMKRGTFIPPKYSKWNIHL NO 
2259 33828 54 KRFIDEAFLMYFNQKHALTL NO 
2260 33829 54 FKYHNPYNISNKIMLMRDTF YES 
2261 33830 54 ELYTKNYDQLIFGADIMLLR NO 
2262 33831 54 KTFSCTPMSTKVWDRVKYYL NO 
2263 33832 54 HNIIGNPINFYKHGLIYAYT NO 
2264 33833 54 LNKAMLKEVVNDFFVIYKMN NO 
2265 33834 54 KDLFSETSFLQTVYLLFKKI NO 
2266 33835 54 QGTYFSHRRNDDVSMNNIFM NO 
2267 33836 54 FNVEKNYSKMSQADREKEIH NO 
2268 33837 54 ESMASRFFAKNLFTVFQMMF NO 
2269 33838 54 VIQISNDVDKLDRIYGKADM YES 
2270 33839 54 LRLSVHDEPFLRFAYAYYGS NO 
2271 33840 54 MYDKLTNVFFPMNIKKPTIQ YES 
2272 33841 54 LKYGKTFIMANLYYLCSVLF NO 
2273 33842 54 SMYNLNNLGLLCEYQAIGSA YES 
2274 33843 54 NFHSYKKMSQFIDKKFIPLV NO 
2275 33844 54 FYTLKARTEGIIGKEWYKMV NO 
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2276 33845 54 FNDFDGKSMANTWPYFGYYM YES 
2277 33846 54 GGNMLYRNILYFPNHLPEEL YES 
2278 33847 54 RKQTKGVELQQPEYEPSVHS NO 
2279 33848 54 IDWQVGYAISHGLSLSFFTF NO 
2280 33849 54 GMMKAYAYFENVIFFLRNSI NO 
2281 33850 54 RIFDRFYSILENYVCMYIKR NO 
2282 33851 54 LFNKLTVDKLLKAMSRAYTS YES 
2283 33852 54 TKKEGAYEEAMVSRVRNKEN NO 
2284 33853 54 VVQEVQEDKGTDITPLPTFD NO 
2285 33854 54 IMDSKQNTNYMYNDNEDYFD NO 
2286 33855 54 DLDDNEQFLNSKDLLYYDDG NO 
2287 33856 54 IDRTKRYELIPLQRYRYDPF YES 
2288 33858 55 IGNKCKKALIDIDTKDLSLS NO 
2289 33859 55 SILRAHKPDNTTLGSWVYFF NO 
2290 33860 55 FNHFSNVDEAIEYLKGLNIN YES 
2291 33861 55 VLDIEDHACFARAFSVYLLH NO 
2292 33862 55 FYAKDLKMMIRNEEHESFFK NO 
2293 33863 55 NKLSEINNIISGDFLSTLKH NO 
2294 33864 55 EYFFDKLPSIIVKEKDASHI NO 
2295 33865 55 VKRTDFLQDILEKADLNNHA NO 
2296 33866 55 IYKNDPTKVFIFNEINFFRT NO 
2297 33867 55 FQLEGKPHIPDDQLSFMRDY NO 
2298 33868 55 ALLIYLGTKENYYNSDITEY NO 
2299 33869 55 AQGNYNISKNRTRLGLKKRS NO 
2300 33870 55 KTFSLDDPQKNSNIFAFCEK NO 
2301 33871 55 NGKEEFFGTPDDLISSFFSD NO 
2302 33872 55 MKAKMVKGHKRFLMEFDYAV NO 
2303 33873 55 KNRTYALPKVKGFRFLKQLF YES 
2304 33874 55 QRKNLKNFVGMYINLLSTEI NO 
2305 33875 55 DFLAEDFVEMFDTTMNCYGR NO 
2306 33876 55 QHAARAADHYMDMKLSNIFK NO 
2307 33880 56 MKVGKIFFLLNILVVCHFII NO 
2308 33881 56 SCLCRNGQTTRGNLLALKAI NO 
2309 33882 56 EQDLQQKKNRKRNLILYSLG YES 
2310 33883 56 SAALIAALVVTGIGLNMYMK NO 
2311 33884 56 KKNVDSEVQEIIDEKDEKVK NO 
2312 33885 56 EKPAEKKKTTVKIVSKRVPV YES 
2313 33886 56 KSKSSNGKSKARTVNSEVSP NO 
2314 33887 56 KLDDEKKEDLLKFNDNDLLL NO 
2315 33888 56 AAESLKELNPKYDENTQGND NO 
2316 33889 56 SFKNINEPRKLASFSLYDAL NO 
2317 33890 56 ADASEQNKNKDAESSTGQIP NO 
2318 33891 56 TPTESSHGISDGKKDTSTND YES 
2319 33892 56 MDPLNPYGSSKRNSSEDKPT NO 
2320 33893 56 SESKGTTPESNFDSKTPEIK NO 
2321 33894 56 EINEPIIVPSYYPTTGPNPN NO 
2322 33895 56 THGPPSRRISTSRSSGSSNR NO 
2323 33896 56 SSSGTSTRSKGPSSPLRDSS NO 
2324 33897 56 LRDSSGRSSGRSTTPRVRKE YES 
2325 33898 57 MAKLSKQQKKQMYIEKLSSL YES 
2326 33899 57 IQQYSKILIVHVDNVGSNQM NO 
2327 33900 57 ASVRKSLRGKATILMGKNTR YES 
2328 33901 57 IRTALKKNLQAVPQIEKLLP YES 
2329 33902 57 LVKLNMGFVFCKDDLSEIRN NO 
2330 33903 57 IILDNKSSSHPARLGVIAPI NO 
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2331 33904 57 DVFIPPGPTGMDPSHTSFLE NO 
2332 33905 57 SLGISTKIVKGQIEIQEHVH NO 
2333 33906 57 LIKQGEKVTASSATLLRKFN YES 
2334 33907 57 MNPSYGVDVRTVYDDGVIYD NO 
2335 33908 57 AKVLDITDEDILEKFSKGVS NO 
2336 33909 57 NVAALSRATGVITEASYPHV NO 
2337 33910 57 FVEAFKNIVALIIDSDYTFP NO 
2338 33911 57 LMKILKKWVENPEAFAAVAA NO 
2339 33912 57 PASAAKADEPKKEEAKKVEE NO 
2340 33913 57 KVEEEEEEEEDGFMGFGMFD NO 
2341 33914 58 MADYSSNEEETPKEEKKISK NO 
2342 33915 58 LEDMQSPFDYKRFFRKYTIF NO 
2343 33917 58 GTMLLNSIKENANSKLPALL NO 
2344 33918 58 WNKIIGKGNDNEVNFEDKKM NO 
2345 33919 58 IEGNKSGNGEEHNKHKRRQV YES 
2346 33920 58 DNQEDDYDVDEYGNPKSGAP NO 
2347 33921 58 YKSEEEHAEQQNYYGEHHGD NO 
2348 33922 58 YEDKNEYHGKSNIENNKDFP NO 
2349 33923 58 EQGQKDEEKEKEAKKKAEEF NO 
2350 33924 58 EKRKQLHEEEKRKARETQQA NO 
2351 33925 58 LHKKLQEQLQRLKEQEKKKV YES 
2352 33926 58 EHQKLIHKIKTQGDVDPAVQ NO 
2353 33927 58 KVLNKYNQKEKDEEQQILKI NO 
2354 33929 58 NNGQPKTKDEYLQLKDLQKE NO 
2355 33930 58 YYDKEQDEQNMIEHLEHLQG NO 
2356 33931 58 EMQYLYEELQIVYDENQAKT NO 
2357 33932 58 AQAKDEQHELKPQAEKDASK NO 
2358 33933 58 LTTTYDQTKEVKPQAEKDAS NO 
2359 33934 58 KLTTTYDQTKEVKPQAEKDA NO 
2360 33935 58 SKLTTTYDQTKEVKPQAEKD NO 
2361 33936 58 ALAKTENQNGELLPQAEKDA NO 
2362 33937 58 ALAKTENQSGELLTQAEKDA NO 
2363 33938 58 LAKKESEAPKGSSTSDKNTT NO 
2364 33939 58 ENQLNAEAQSEVKPQWQKDY NO 
2365 33940 58 WKSKNESQTETNNTWKKDSW NO 
2366 33941 58 KKKTEEQQNAEAQQEVKSPY NO 
2367 33942 58 EKYSYNKETKPQNDKYTLNK NO 
2368 33943 58 EVKPQNEKYTYNQKVKAENT NO 
2369 33944 58 KVKAENTESEKSLLESSVFN NO 
2370 33945 59 MQTRKYNKMLSKVETKQFIY YES 
2371 33946 59 ILFFLCLYLNTFNYKYTTSY NO 
2372 33947 59 EGSSFRQLSEPVVEEQDLKK NO 
2373 33948 59 TNAESSHIEATTSQATTSQA NO 
2374 33949 59 TTSQATTSQATTSQATTSQA NO 
2375 33950 59 TSSQESDEQGLTAPSLNLEE NO 
2376 33951 59 TQSNKVRNKIFNFPIPSAEG NO 
2377 33952 59 TVSKEFKNQPKTEYEKKLFE NO 
2378 33953 59 EWQHLNMFEHSNWVNITVQS NO 
2379 33954 59 CQVLVQGLTSLDDYDAKFKS NO 
2380 33955 59 WSAMVELLGEFRITLFNESN NO 
2381 33956 59 NMFEALLNELREARKENPNE NO 
2382 33957 59 NLTPEEEEKWDLIKQTKLEK NO 
2383 33958 59 DIEWKIYQILTWKYWNLKEF NO 
2384 33959 59 PGVDIPDPSVPSLDFDATYD NO 
2385 33960 59 VLGDILEDDEDEEDDEDTAK NO 
2386 33962 60 MGNFFIISYNKHCIGQIIHM NO 
2387 33965 60 REININKNIPSYPVKFSKLE YES 
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2388 33966 60 YKLRNEWDELEIDEHDDYMD NO 
2389 33967 60 VTVECFEKLLENDKNLENYQ NO 
2390 33968 60 ENYEIRALVAYMLHELRRGY NO 
2391 33969 60 INEQKMKFKNFLHKLKEKRI YES 
2392 33970 60 NEPIDTLNNDEQDEWNKIKN NO 
2393 33971 60 GKIKSDEEWKSYQLQTWEYL NO 
2394 33972 60 QTWEYLIKMEYYKNKYSQNV NO 
2395 34174 61 KNSQNQHDINKTHHTNNNYD NO 
2396 34175 61 LNIKDKDEKKRKNDNLINNY NO 
2397 34176 61 DYSLLKLSYNKNQDIYKNIQ NO 
2398 34178 61 NILMDEIENYVKKYTESNRI YES 
2399 34180 61 PPNSPFRSYYDKNLNKDINE NO 
2400 34181 61 TCHSIQTLLNNLISSKIIFK NO 
2401 34182 61 MLETTKEQILLLWNNKKISQ YES 
2402 34183 61 QNYNQENQEKSKMIDSENEK NO 
2403 34184 61 LEKYTNKFEHNIKPHIEDIE NO 
2404 34185 61 KKVNEYINNSDCHLTCSKYK NO 
2405 34187 61 KYNLPQERIIKNYNHNGINN NO 
2406 34188 61 DDNFIEYNILNADPDLRSHF NO 
2407 34189 61 ITLLVSRKQLIYIEYIYFIN NO 
2408 34190 61 KHIVNKIQENFKLNQNKYIH YES 
2409 34191 61 FINSNNAVNAAKEYEYIIKY NO 
2410 34192 61 YTTFKYLQTLNKSLYDSIYK NO 
2411 34193 61 HKINNYSHNIEDLINQLQHK NO 
2412 34194 61 INNLMIISFDKNKSSDLMLQ NO 
2413 34195 61 CTNIKKYTDDICLSIKPKAL YES 
2414 34196 61 EVEYLRNINKHINKNEFLNK NO 
2415 34197 61 FMQNETFKKNIDDKIKEMNN NO 
2416 34198 61 IYDNIYIILKQKFLNKLNEI NO 
2417 34200 61 LQLLKDIKEIQTKQIDTKIN NO 
2418 34201 61 TFNMYYNDIQQIKIKINQNE NO 
2419 34202 61 KEIKKVLPQLYIPKNEQEYI NO 
2420 34203 61 QIYKNELKDRIKETQTKINL YES 
2421 34204 61 FKQILELKEKEHYITNKHTY YES 
2422 34205 61 LNFTHKTIQQILQQQYKNNT YES 
2423 34206 61 QEKNTLAQFLYNADIKKYID YES 
2424 34207 61 ELIPITQQIQTKMYTTNNIE NO 
2425 34208 61 HIKQILINYIQECKPIQNIS NO 
2426 34209 61 EHTIYTLYQEIKTNLENIEQ YES 
2427 34210 61 KIMQNIQQTTNRLKINIKKI YES 
2428 34211 61 FDQINQKYDDLTKNINQMND NO 
2429 34212 61 EKIGLRQMENRLKGKYEEIK NO 
2430 34213 61 KANLQDRDIKYIVQNNDANN NO 
2431 34215 61 LFDYTHLWDNAQFTRTKENI YES 
2432 34216 61 NNLKDNIQININNIKSIIRN NO 
2433 34217 61 LQNELNNYNTLKSNSIHIYD NO 
2434 34218 61 KIHTLEELKILTQEINDKNV NO 
2435 34219 61 IRKIYDIETIYQNDLHNIEE NO 
2436 34220 61 IIKNITSIYYKINILNILII NO 
2437 34222 61 NLTNSTQEYINQIKAIPTNL NO 
2438 34223 61 LPEHIKQKSVSELNIYMKQI YES 
2439 34224 61 YDKLNEHVINNLYTKSKDSL YES 
2440 34226 61 NDVYNDIKENEIYKNNKLYE NO 
2441 34227 61 CIQIKKDVDELYNIYDQLFK YES 
2442 34228 61 NISQNYNNHSLSFVHSINNH NO 
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2443 34229 61 MLSIFQDTKYGKHKNQQILS YES 
2444 34230 61 DIENIIKQNEHTESYKNLDT NO 
2445 34231 61 SNIQLIKEQIKYFLQIFHIL NO 
2446 34232 61 QENITTFENQYKDLIIKMNH NO 
2447 34233 61 KINNNLKDITHIVINDNNTL NO 
2448 34234 61 QEQNRIYNELQNKIKQIKNV YES 
2449 34235 61 SDVFTHNINYSQQILNYSQA NO 
2450 34236 61 QNSFFNIFMKFQNINNDINS NO 
2451 34237 61 KRYNVQKKITEIINSYDIIN NO 
2452 34238 61 YNKNNIKDIYQQFKNIQQQL YES 
2453 34239 61 NTTETQLNHIKQNINHFKYF YES 
2454 34240 61 YESHQTISIVKNMQNEKLKI NO 
2455 34242 61 LIQPSHIHLHKMKLPITQQQ YES 
2456 34243 61 LNTILHRNEQTKNATRSYNM YES 
2457 34244 61 NEEENEMGYGITNKRKNSET NO 
2458 34246 61 EKGKRGTSRNNNIHTNENNI NO 
2459 34247 61 NNEHTNENNINNEHTNEKNI NO 
2460 34248 61 NNEHANEKNIYNEHTNENNI NO 
2461 34249 61 NYEHPNNYQQKNDEKISLQH NO 
2462 34250 61 KTINTSQRTIDDSNMDRNNR NO 
2463 34251 61 YNTSSQQKNNLHTNNNSNSR NO 
2464 34252 61 YNNNHDKQNEHKYNQGKSSG NO 
2465 34253 61 KDNAYYRIFYAGGITAVLLL NO 
2466 34255 61 IFQKEFSEADNAHSEEKEEY NO 
2467 34257 61 EDEDENENEVENENEDFNDI NO 
2468 36046 62 MYGTFLKGSIFYLCIFFPFF NO 
2469 36047 62 SCECNNIKLNDKENINFESY NO 
2470 36048 62 FNKRTNEENVLNKNVSKEMG NO 
2471 36049 62 DTFVAHKAIELNINHHHVNN NO 
2472 36050 62 DKEFNNNNNNKHQPYYHNEH NO 
2473 36051 62 DKKFSESLKAHMDHLKILNN YES 
2474 36052 62 DLKQHIDKKERNEIYENNDL NO 
2475 36053 62 KKYIIKEIQNNKYLNKEKKS YES 
2476 36054 62 SEDIQILEEHSKKLQKEIHE YES 
2477 36055 62 WLESVNNIEEKSNILKNIKS YES 
2478 36056 62 QLLNNIASLNHTLSEEIKNI YES 
2479 36057 62 NDIKELQKQQNDLFSENWLY NO 
2480 36059 62 QDNSMKDDINNNDKYNIFNY NO 
2481 36060 62 LQNVQDKDNQYEVMKQDNNN NO 
2482 36061 62 IHSGSSTHNHLLLTCIIFLL NO 











B. Anexo: Tablas de datos 
conocidos de los aminoácidos 
Tabla 27: Valores conocidos de la A 
ID: A 
Name: Alanina 










Hydropathy Index: 1.8 
Molecular Weight: 8.909.318 
Molecular Formula: C3H7NO7 
XLogP3: -3 
H-Bond Donor: 2 
H-Bond Acceptor: 3 
Rotable Bond Count: 1 
Taotomer Count: UNAVALAIBLE 
Exact and MonoIsotopic Mass: 89.047.678 
Topological Polar Surface: 63.3 
Heavy Atom Count: 6 
Formal Charge: 0 
Complexity: 61.8 
Isotope Atom Count: 0 
Defined Atom Stereo Center Count: 1 
Undefined Atom Stereo Center Count: 0 
Defined Bond Stereo Center Count: 0 
Undefined Bond Stereo Center Count: 0 
Covalently Bonded Unit Count: 1 
Density (g/cm3): 1.401 
Melting Point : 570 K - 296.85 °C 
Acid pKa (1): 2.33 
Acid pKa (2): 9.71 
Acid pKa (3): UNAVALAIBLE 
Water Solubility (g/l): 166.5 
Isoelectric Point (pH): 6.11 
2D Image: Link 
3D Image: Link 
PubChem: Link 




Tabla 28: Valores conocidos de la C 
ID: C 
Name: Cysteine 










Hydropathy Index: 2.5 
Molecular Weight: 12.115.818 
Molecular Formula: C3H7NO2S 
XLogP3: -2.5 
H-Bond Donor: 2 
H-Bond Acceptor: 3 
Rotable Bond Count: 2 
Taotomer Count: UNAVALAIBLE 
Exact and MonoIsotopic Mass: 121.019.749 
Topological Polar Surface: 63.3 
Heavy Atom Count: 7 
Formal Charge: 0 
Complexity: 75.3 
Isotope Atom Count: 0 
Defined Atom Stereo Center Count: 1 
Undefined Atom Stereo Center 
Count: 
0 
Defined Bond Stereo Center Count: 0 
Undefined Bond Stereo Center 
Count: 
0 
Covalently Bonded Unit Count: 1 
Density (g/cm3): UNAVALAIBLE 
Melting Point : 513 K - 239.85 °C 
Acid pKa (1): 1.91 
Acid pKa (2): 8.14 
Acid pKa (3): 10.28 
Water Solubility (g/l): 280 
Isoelectric Point (pH): 5.07 
2D Image: Link 
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Tabla 29: Valores conocidos de la D 
ID: D 
Name: Aspartic acid 










Hydropathy Index: -3.5 
Molecular Weight: 13.310.268 
Molecular Formula: C4H7NO4 
XLogP3: -2.8 
H-Bond Donor: 3 
H-Bond Acceptor: 5 
Rotable Bond Count: 3 
Taotomer Count: UNAVALAIBLE 
Exact and MonoIsotopic Mass: 133.037.508 
Topological Polar Surface: 101 
Heavy Atom Count: 9 
Formal Charge: 0 
Complexity: 133 
Isotope Atom Count: 0 
Defined Atom Stereo Center Count: 1 
Undefined Atom Stereo Center 
Count: 
0 
Defined Bond Stereo Center Count: 0 
Undefined Bond Stereo Center 
Count: 
0 
Covalently Bonded Unit Count: 1 
Density (g/cm3): 1.7 
Melting Point : 543 K - 269.85 °C 
Acid pKa (1): 2 
Acid pKa (2): 3.9 
Acid pKa (3): 10 
Water Solubility (g/l): 0.45 
Isoelectric Point (pH): 2.85 
2D Image: Link 
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Tabla 30: Valoresconocidos de la E 
ID: E 
Name: Glutamic Acid 










Hydropathy Index: -3.5 
Molecular Weight: 14.712.926 
Molecular Formula: C5H9NO4 
XLogP3: -3.7 
H-Bond Donor: 3 
H-Bond Acceptor: 5 
Rotable Bond Count: 4 
Taotomer Count: UNAVALAIBLE 
Exact and MonoIsotopic Mass: 147.053.158 
Topological Polar Surface: 101 
Heavy Atom Count: 10 
Formal Charge: 0 
Complexity: 145 
Isotope Atom Count: 0 
Defined Atom Stereo Center Count: 0 
Undefined Atom Stereo Center Count: 1 
Defined Bond Stereo Center Count: 0 
Undefined Bond Stereo Center Count: 0 
Covalently Bonded Unit Count: 1 
Density (g/cm3): 1 
Melting Point : 472 K - 198.85 °C 
Acid pKa (1): UNAVALAIBLE 
Acid pKa (2): UNAVALAIBLE 
Acid pKa (3): UNAVALAIBLE 
Water Solubility (g/l): UNAVALAIBLE 
Isoelectric Point (pH): UNAVALAIBLE 
2D Image: Link 
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Tabla 31: Valores conocidos de la F 
ID: F 
Name: Phenylalanine 










Hydropathy Index: 2.8 
Molecular Weight: 16.518.914 
Molecular Formula: C9H11NO2 
XLogP3: -1.5 
H-Bond Donor: 2 
H-Bond Acceptor: 3 
Rotable Bond Count: 3 
Taotomer Count: UNAVALAIBLE 
Exact and MonoIsotopic Mass: 165.078.979 
Topological Polar Surface: 63.3 
Heavy Atom Count: 12 
Formal Charge: 0 
Complexity: 153 
Isotope Atom Count: 0 
Defined Atom Stereo Center Count: 0 
Undefined Atom Stereo Center 
Count: 
1 
Defined Bond Stereo Center Count: 0 
Undefined Bond Stereo Center 
Count: 
0 
Covalently Bonded Unit Count: 1 
Density (g/cm3): UNAVALAIBLE 
Melting Point : 556 K - 282.85 °C 
Acid pKa (1): 1.83 
Acid pKa (2): 9.13 
Acid pKa (3): UNAVALAIBLE 
Water Solubility (g/l): UNAVALAIBLE 
Isoelectric Point (pH): 5.48 
2D Image: Link 
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Tabla 32: Valoresconocidos de la G 
ID: G 
Name: Glycine 










Hydropathy Index: -0.4 
Molecular Weight: 750.666 
Molecular Formula: C2H5NO2 
XLogP3: -3.2 
H-Bond Donor: 2 
H-Bond Acceptor: 3 
Rotable Bond Count: 1 
Taotomer Count: UNAVALAIBLE 
Exact and MonoIsotopic Mass: 75.032.028 
Topological Polar Surface: 63.3 
Heavy Atom Count: 5 
Formal Charge: 0 
Complexity: 42.9 
Isotope Atom Count: 0 
Defined Atom Stereo Center Count: 0 
Undefined Atom Stereo Center 
Count: 
0 
Defined Bond Stereo Center Count: 0 
Undefined Bond Stereo Center 
Count: 
0 
Covalently Bonded Unit Count: 1 
Density (g/cm3): 1 
Melting Point : 509 K - 235.85 °C 
Acid pKa (1): 2.4 
Acid pKa (2): 9.8 
Acid pKa (3): UNAVALAIBLE 
Water Solubility (g/l): 225 
Isoelectric Point (pH): 5.97 
2D Image: Link 
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Tabla 33: Valores conocidos de la H 
ID: H 
Name: Histidine 










Hydropathy Index: -3.2 
Molecular Weight: 15.515.456 
Molecular Formula: C6H9N3O2 
XLogP3: -3.2 
H-Bond Donor: 3 
H-Bond Acceptor: 4 
Rotable Bond Count: 3 
Taotomer Count: 2 
Exact and MonoIsotopic Mass: 155.069.477 
Topological Polar Surface: 92 
Heavy Atom Count: 11 
Formal Charge: 0 
Complexity: 151 
Isotope Atom Count: 0 
Defined Atom Stereo Center Count: 1 
Undefined Atom Stereo Center 
Count: 
0 
Defined Bond Stereo Center Count: 0 
Undefined Bond Stereo Center 
Count: 
0 
Covalently Bonded Unit Count: 1 
Density (g/cm3): UNAVALAIBLE 
Melting Point : 560 K - 286.85 °C 
Acid pKa (1): 1.7 
Acid pKa (2): 6.04 
Acid pKa (3): 9.09 
Water Solubility (g/l): UNAVALAIBLE 
Isoelectric Point (pH): 7.59 
2D Image: Link 
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Tabla 34: Valores conocidos de la I 
ID: I 
Name: Isoleucine 










Hydropathy Index: 4.5 
Molecular Weight: 13.117.292 
Molecular Formula: C6H13NO2 
XLogP3: -1.7 
H-Bond Donor: 2 
H-Bond Acceptor: 3 
Rotable Bond Count: 3 
Taotomer Count: UNAVALAIBLE 
Exact and MonoIsotopic Mass: 131.094.629 
Topological Polar Surface: 63.3 
Heavy Atom Count: 9 
Formal Charge: 0 
Complexity: 103 
Isotope Atom Count: 0 
Defined Atom Stereo Center Count: 0 
Undefined Atom Stereo Center 
Count: 
2 
Defined Bond Stereo Center Count: 0 
Undefined Bond Stereo Center 
Count: 
0 
Covalently Bonded Unit Count: 1 
Density (g/cm3): 1.7 
Melting Point : 557 K - 283.85 °C 
Acid pKa (1): 2.26 
Acid pKa (2): 9.6 
Acid pKa (3): UNAVALAIBLE 
Water Solubility (g/l): UNAVALAIBLE 
Isoelectric Point (pH): 6.02 
2D Image: Link 
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Tabla 35: Valores conocidos de la K 
ID:  K 
Name: Lysine  
Short Name: LYS 
Essential:  YES 
Aromatic: NO 
Polar: YES 
Negative:  NO 
Neutral:  NO 
Positive: YES 
Small:  NO 
Hydrophobic:  NO 
Aliphatic:  NO 
Hydropathy Index:  -3.9 
Molecular  Weight:  146.18756 
Molecular  Formula:  C6H14N2O2 
XLogP3: -3 
H-Bond Donor: 3 
H-Bond Acceptor:  4 
Rotable Bond Count:  5 
Taotomer Count:  UNAVALAIBLE 
Exact and MonoIsotopic Mass:  146.105528 
Topological Polar  Surface:  89.3 
Heavy Atom Count:  10 
Formal Charge:  0 
Complexity:  106 
Isotope Atom Count:  0 
Defined Atom Stereo Center  Count:  0 
Undefined Atom Stereo Center  Count:  1 
Defined Bond Stereo Center  Count:  0 
Undefined Bond Stereo Center  Count:  0 
Covalently Bonded Unit Count:  1 
Density (g/cm3):  UNAVALAIBLE 
Melting Point :  497 K - 223.85 °C 
Acid pKa (1):  2.15 
Acid pKa (2):  9.16 
Acid pKa (3):  10.67 
Water Solubil ity (g/l):  64.2 
Isoelectr ic Point (pH):  9.74 
2D Image: Link 
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Tabla 36: Valoresconocidos de la L 
ID: L 
Name: Leucine 










Hydropathy Index: 3.8 
Molecular Weight: 131.17292 
Molecular Formula: C6H13NO2 
XLogP3: -1.5 
H-Bond Donor: 2 
H-Bond Acceptor: 3 
Rotable Bond Count: 3 
Taotomer Count: UNAVALAIBLE 
Exact and MonoIsotopic Mass: 131.094629 
Topological Polar Surface: 63.3 
Heavy Atom Count: 9 
Formal Charge: 0 
Complexity: 101 
Isotope Atom Count: 0 
Defined Atom Stereo Center Count: 1 
Undefined Atom Stereo Center Count: 0 
Defined Bond Stereo Center Count: 0 
Undefined Bond Stereo Center Count: 0 
Covalently Bonded Unit Count: 1 
Density (g/cm3): 1.165 
Melting Point : 566 K - 292.85 °C 
Acid pKa (1): 2.32 
Acid pKa (2): 9.58 
Acid pKa (3): UNAVALAIBLE 
Water Solubility (g/l): UNAVALAIBLE 
Isoelectric Point (pH): 5.98 
2D Image: Link 
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Tabla 37: Valoresconocidos de la M 
ID: M 
Name: Methionine 










Hydropathy Index: 1.9 
Molecular Weight: 149.21134 
Molecular Formula: C5H11NO2S 
XLogP3: -1.9 
H-Bond Donor: 2 
H-Bond Acceptor: 3 
Rotable Bond Count: 4 
Taotomer Count: UNAVALAIBLE 
Exact and MonoIsotopic Mass: 149.051049 
Topological Polar Surface: 63.3 
Heavy Atom Count: 9 
Formal Charge: 0 
Complexity: 97 
Isotope Atom Count: 0 
Defined Atom Stereo Center Count: 1 
Undefined Atom Stereo Center Count: 0 
Defined Bond Stereo Center Count: 0 
Undefined Bond Stereo Center Count: 0 
Covalently Bonded Unit Count: 1 
Density (g/cm3): 1.34 
Melting Point : 554 K - 280.85 °C 
Acid pKa (1): 2.16 
Acid pKa (2): 9.08 
Acid pKa (3): UNAVALAIBLE 
Water Solubility (g/l): 1 
Isoelectric Point (pH): 5.74 
2D Image: Link 
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Tabla 38: Valores conocidos de la N 
ID: N 
Name: Asparagine 










Hydropathy Index: -3.5 
Molecular Weight: 132.11792 
Molecular Formula: C4H8N2O3 
XLogP3: -3.4 
H-Bond Donor: 3 
H-Bond Acceptor: 4 
Rotable Bond Count: 3 
Taotomer Count: 2 
Exact and MonoIsotopic Mass: 132.053492 
Topological Polar Surface: 106 
Heavy Atom Count: 9 
Formal Charge: 0 
Complexity: 134 
Isotope Atom Count: 0 
Defined Atom Stereo Center Count: 0 
Undefined Atom Stereo Center Count: 1 
Defined Bond Stereo Center Count: 0 
Undefined Bond Stereo Center Count: 0 
Covalently Bonded Unit Count: 1 
Density (g/cm3): 1 
Melting Point : 508 K - 234.85 °C 
Acid pKa (1): 2.16 
Acid pKa (2): 8.73 
Acid pKa (3): UNAVALAIBLE 
Water Solubility (g/l): UNAVALAIBLE 
Isoelectric Point (pH): 5.41 
2D Image: Link 
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Tabla 39: Valores conocidos de la P 
ID: P 
Name: Proline 










Hydropathy Index: -1.6 
Molecular Weight: 115.13046 
Molecular Formula: C5H9NO2 
XLogP3: -2.5 
H-Bond Donor: 2 
H-Bond Acceptor: 3 
Rotable Bond Count: 1 
Taotomer Count: UNAVALAIBLE 
Exact and MonoIsotopic Mass: 115.063329 
Topological Polar Surface: 49.3 
Heavy Atom Count: 8 
Formal Charge: 0 
Complexity: 103 
Isotope Atom Count: 0 
Defined Atom Stereo Center Count: 0 
Undefined Atom Stereo Center Count: 1 
Defined Bond Stereo Center Count: 0 
Undefined Bond Stereo Center Count: 0 
Covalently Bonded Unit Count: 1 
Density (g/cm3): UNAVALAIBLE 
Melting Point : 494 K - 220.85 °C 
Acid pKa (1): 1.95 
Acid pKa (2): 10.47 
Acid pKa (3): UNAVALAIBLE 
Water Solubility (g/l): UNAVALAIBLE 
Isoelectric Point (pH): 6.3 
2D Image: Link 
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Tabla 40: Valores conocidos de la Q 
ID: Q 
Name: Glutamine 










Hydropathy Index: -3.5 
Molecular Weight: 146.1445 
Molecular Formula: C5H10N2O3 
XLogP3: -3.1 
H-Bond Donor: 3 
H-Bond Acceptor: 4 
Rotable Bond Count: 4 
Taotomer Count: 2 
Exact and MonoIsotopic Mass: 146.069142 
Topological Polar Surface: 106 
Heavy Atom Count: 10 
Formal Charge: 0 
Complexity: 146 
Isotope Atom Count: 0 
Defined Atom Stereo Center Count: 0 
Undefined Atom Stereo Center Count: 1 
Defined Bond Stereo Center Count: 0 
Undefined Bond Stereo Center Count: 0 
Covalently Bonded Unit Count: 1 
Density (g/cm3): UNAVALAIBLE 
Melting Point : 458 K - 184.85 °C 
Acid pKa (1): 2.17 
Acid pKa (2): 9.13 
Acid pKa (3): UNAVALAIBLE 
Water Solubility (g/l): UNAVALAIBLE 
Isoelectric Point (pH): 5.65 
2D Image: Link 
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Tabla 41: Valores conocidos de la R 
ID: R 
Name: Arginine 










Hydropathy Index: -4.5 
Molecular Weight: 174.20096 
Molecular Formula: C6H14N4O2 
XLogP3: -4.2 
H-Bond Donor: 4 
H-Bond Acceptor: 6 
Rotable Bond Count: 5 
Taotomer Count: 2 
Exact and MonoIsotopic Mass: 174.111676 
Topological Polar Surface: 128 
Heavy Atom Count: 12 
Formal Charge: 0 
Complexity: 176 
Isotope Atom Count: 0 
Defined Atom Stereo Center Count: 1 
Undefined Atom Stereo Center Count: 0 
Defined Bond Stereo Center Count: 0 
Undefined Bond Stereo Center Count: 0 
Covalently Bonded Unit Count: 1 
Density (g/cm3): 1.1 
Melting Point : 517 K - 243.85 °C 
Acid pKa (1): 2.03 
Acid pKa (2): 9 
Acid pKa (3): 12.1 
Water Solubility (g/l): UNAVALAIBLE 
Isoelectric Point (pH): 10.76 
2D Image: Link 
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Tabla 42: Valores conocidos de la S 
ID: S 
Name: Serine 










Hydropathy Index: -0.8 
Molecular Weight: 105.09258 
Molecular Formula: C3H7NO3 
XLogP3: -3.1 
H-Bond Donor: 3 
H-Bond Acceptor: 4 
Rotable Bond Count: 2 
Taotomer Count: UNAVALAIBLE 
Exact and MonoIsotopic Mass: 105.042593 
Topological Polar Surface: 83.6 
Heavy Atom Count: 7 
Formal Charge: 0 
Complexity: 72.6 
Isotope Atom Count: 0 
Defined Atom Stereo Center Count: 1 
Undefined Atom Stereo Center Count: 0 
Defined Bond Stereo Center Count: 0 
Undefined Bond Stereo Center Count: 0 
Covalently Bonded Unit Count: 1 
Density (g/cm3): 1.603 
Melting Point : 519 K - 245.85 °C 
Acid pKa (1): UNAVALAIBLE 
Acid pKa (2): UNAVALAIBLE 
Acid pKa (3): UNAVALAIBLE 
Water Solubility (g/l): UNAVALAIBLE 
Isoelectric Point (pH): UNAVALAIBLE 
2D Image: Link 
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Tabla 43: Valores conocidos de la T 
ID: T 
Name: Threonine 










Hydropathy Index: -0.7 
Molecular Weight: 119.11916 
Molecular Formula: C4H9NO3 
XLogP3: -2.9 
H-Bond Donor: 3 
H-Bond Acceptor: 4 
Rotable Bond Count: 2 
Taotomer Count: UNAVALAIBLE 
Exact and MonoIsotopic Mass: 119.058243 
Topological Polar Surface: 83.6 
Heavy Atom Count: 8 
Formal Charge: 0 
Complexity: 93.3 
Isotope Atom Count: 0 
Defined Atom Stereo Center Count: 2 
Undefined Atom Stereo Center Count: 0 
Defined Bond Stereo Center Count: 0 
Undefined Bond Stereo Center Count: 0 
Covalently Bonded Unit Count: 1 
Density (g/cm3): UNAVALAIBLE 
Melting Point : UNAVALAIBLE 
Acid pKa (1): UNAVALAIBLE 
Acid pKa (2): UNAVALAIBLE 
Acid pKa (3): UNAVALAIBLE 
Water Solubility (g/l): UNAVALAIBLE 
Isoelectric Point (pH): UNAVALAIBLE 
2D Image: Link 
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Tabla 44: Valores conocidos de la V 
ID: V 
Name: Valine 










Hydropathy Index: 4.2 
Molecular Weight: 117.14634 
Molecular Formula: C5H11NO2 
XLogP3: -2.3 
H-Bond Donor: 2 
H-Bond Acceptor: 3 
Rotable Bond Count: 2 
Taotomer Count: UNAVALAIBLE 
Exact and MonoIsotopic Mass: 117.078979 
Topological Polar Surface: 63.3 
Heavy Atom Count: 8 
Formal Charge: 0 
Complexity: 90.4 
Isotope Atom Count: 0 
Defined Atom Stereo Center Count: 0 
Undefined Atom Stereo Center Count: 1 
Defined Bond Stereo Center Count: 0 
Undefined Bond Stereo Center Count: 0 
Covalently Bonded Unit Count: 1 
Density (g/cm3): 1.316 
Melting Point : 571 K - 297.85 °C 
Acid pKa (1): UNAVALAIBLE 
Acid pKa (2): UNAVALAIBLE 
Acid pKa (3): UNAVALAIBLE 
Water Solubility (g/l): UNAVALAIBLE 
Isoelectric Point (pH): UNAVALAIBLE 
2D Image: Link 
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Tabla 45: Valores conocidos de la W 
ID: W 
Name: Tryptophan 










Hydropathy Index: -0.9 
Molecular  Weight: 204.22518 
Molecular Formula: C11H12N2O2 
XLogP3: -1.1 
H-Bond Donor: 3 
H-Bond Acceptor: 3 
Rotable Bond Count: 3 
Taotomer Count: UNAVALAIBLE 
Exact and MonoIsotopic Mass: 204.089878 
Topological Polar Surface: 79.1 
Heavy Atom Count: 15 
Formal Charge: 0 
Complexity: 245 
Isotope Atom Count: 0 
Defined Atom Stereo Center Count: 1 
Undefined Atom Stereo Center Count: 0 
Defined Bond Stereo Center Count: 0 
Undefined Bond Stereo Center Count: 0 
Covalently Bonded Unit Count: 1 
Density (g/cm3): 1.34 
Melting Point : 501 K - 227.85 °C 
Acid pKa (1): 2.38 
Acid pKa (2): 9.34 
Acid pKa (3): UNAVALAIBLE 
Water Solubility (g/l): UNAVALAIBLE 
Isoelectric Point (pH): 5.89 
2D Image: Link 
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Tabla 46: Valores conocidos de la Y 
ID: Y 
Name: Tyrosine 










Hydropathy Index: -1.3 
Molecular Weight: 181.18854 
Molecular Formula: C9H11NO3 
XLogP3: -2.3 
H-Bond Donor: 3 
H-Bond Acceptor: 4 
Rotable Bond Count: 3 
Taotomer Count: 2 
Exact and MonoIsotopic Mass: 181.073893 
Topological Polar Surface: 83.6 
Heavy Atom Count: 13 
Formal Charge: 0 
Complexity: 106 
Isotope Atom Count: 0 
Defined Atom Stereo Center Count: 0 
Undefined Atom Stereo Center Count: 1 
Defined Bond Stereo Center Count: 0 
Undefined Bond Stereo Center Count: 0 
Covalently Bonded Unit Count: 1 
Density (g/cm3): UNAVALAIBLE 
Melting Point : UNAVALAIBLE 
Acid pKa (1): UNAVALAIBLE 
Acid pKa (2): UNAVALAIBLE 
Acid pKa (3): UNAVALAIBLE 
Water Solubility (g/l): UNAVALAIBLE 
Isoelectric Point (pH): UNAVALAIBLE 
2D Image: Link 








C. Anexo: Alineación de  secuencias 
de los péptidos HABP 
Resultado de realizar el alineamiento de las secuencias de los péptidos 
clasificados experimentalmente como HABP 
 
PEP01       ------------------------------------------------------------ 
PEP02       ------------------------------------QIPYN----------LKIRANELD 
PEP03       ---------------------------------------------------------YKV 
PEP04       ------------------------------------------------------------ 
PEP05       --------------------------------------AESNTI-TTSQNVDDEVDDVY- 
PEP06       ------------------------------------EVLYLKPL-----A------GVYR 
PEP07       -------------------------------------------L-SSYNYIKDSIDTDIN 
PEP08       --------------------------------------------------VLGYYKILSE 
PEP09       -------------------------------------------------------KYIN- 
PEP10       ---------------------A----RYVKHFTTPM-------R-KKTMIQQS------- 
PEP11       TISSAIINHAYLQNTVMKN--------------------------C-------------- 
PEP12       -------------------------------------------------LI---NETKRK 
PEP13       -------------------------------------------Y-----KARAKYYIGEP 
PEP14       ---------------------------------------SEHTC-IDTNVPDNAACYRYL 
PEP15       ---------------------------------------------KSYGT-P-------- 
PEP16       -------------------------------------------------NID-------- 
PEP17       -----------------------------------------------------------H 
PEP18       -------------------------------------------------DRNSNT----- 
PEP19       -------------------------------YTNQNINISQERD-LQKHGFH-------- 
PEP20       --------------------------------NNNFNN--------IPSRY-NLYDKKLD 
PEP21       ------------------------------------------------------------ 
PEP22       ------------------------------------------------------------ 
PEP23       --------------------------------KMNMLKENVDYI-QKNQNLFK------- 
PEP24       ------------------------------------YKSQGHKK-ETSQNQNENNDN--- 
PEP25       -----------------------------------------QKY-QEVNDEDDVNDEEDT 
PEP26       ------------------------FY---KILTNTDPNDDVERD-NAD------------ 
PEP27       ----------------------------------------K------------------- 
PEP28       -----------------------------------------------------IVDMS-- 
PEP29       -----------------LVFDMEI--DFVDLQF--------------------------- 
PEP30       --------------------------------------------------------NELG 
PEP31       ----------------------------------------------------SINEEDIS 
PEP32       -------------------------------------------------------ESKVC 
PEP33       ------------------------------------------------------------ 
PEP34       ----------------------------------------------------------KI 
PEP35       ---------------------------------------------------------MNE 
PEP36       --------------------------------------------------AEGIKKEIA- 
PEP37       -----------------------------------------YYG-----VIEKYFSLIGD 
PEP38       -----------------------------------------------------------Q 
PEP39       --------------------------------------------------------QLRE 
PEP40       ------------------------------------------------------------ 
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PEP41       ----------------------------------------------------------LD 
PEP42       ------------------------------------------------------------ 
PEP43       ------------------------------------------------------------ 
PEP44       ------------------------------------------------------------ 
PEP45       ---------------------------------------EEMRN-----ISEKISTID-- 
PEP46       ---------------------------------------------------------NSS 
PEP47       ------------------------------------LREIGQLV-QDSES---------- 
PEP48       ------------------------------EE-EERARVQ----------EMSMN----- 
PEP49       -----------------------------------------NDP-TQSETTHSEGS---- 
PEP50       ------------------------------------K----------------LLGEEIS 
PEP51       ------------------------------------------------------------ 
PEP52       -----------------------------------------KNE-SKYSNTF-------- 
PEP53       ------INNAYNMSIRRSMAES-KPP-------------------T-------------- 
PEP54       ------------------------------------------------------------ 
PEP55       -------DA--EVAGT---------------Q-YRLPS------------GKCPVFG--- 
PEP56       ---------QY-----LKDGGFAFPP-------------------TEPLMSP---M---- 
PEP57       -------------------------------TLDEMRHFYK-DN---------------- 
PEP58       -----------------------------------VVDNW-EKV-CPRKNLQNAKFG--- 
PEP59       -------------------------LWVDGNC-EDIPHVN----------EFSAID---- 
PEP60       ---------------------------------MIK-----SAF-LPTGAFKAD--RYKS 
PEP61       ---------------------P----IEVEHNFPCS---------LY---KNEIMKE--- 
PEP62       --------------------------WGE--E-KRASHTT----------PVLMEKPYY- 
PEP63       -----------------------------------MLNISQHQC-VKKQCPQNSY----- 
PEP64       ----------------MTDVNR---YRYSNNY-EAIPHIS-------------------- 
PEP65       --------------------------------LGRSGGDIIKKM-QT------LWDEIM- 
PEP66       -------------------------------------------L-KETNNAISFESNSGS 
PEP67       ---------------VRGDTEP----ISDSSSSSSS-------S-SS------------- 
PEP68       -----------------------------ALGSDIP-----EKC-------DTLASNCFL 
PEP69       -------------------------------------DNILVKM-FKT-NENN---DKSE 
PEP70       ------------------------------------------------------------ 
PEP71       ------------------------------------------KK-VQNLCGDDTADHAVN 
PEP72       ---------------------------------------N----------EVSERVHVYH 
PEP73       ------------------------------------------------------------ 
PEP74       -----------------------QNY-------------------VHPWSGYSAPYGVPH 
PEP75       ------------------------------KSKKHKDHDGE------------------- 
PEP76       ------------------------------------------------------------ 
PEP77       -------------------------------NNSAFNNNLC-S--KNAKGL-NLN----- 
PEP78       ---------------------------------------------------------EY- 
PEP79       ------------------------------------TDNNNTKT-IS--NDNNNTKTIS- 
PEP80       ----------------------------------------INGK-----II---KNSEKD 
PEP81       ----------------------------------------------------DKELTMSN 
PEP82       ------------------------------------------------------------ 
PEP83       -----------------------------------NLGLFG------------------- 
PEP84       ---------------------KDKEY-------------------HEQFKNYI--YGVYS 
PEP85       ------------------------------------------------------------ 
PEP86       --------------------------------------------------------KPEE 
PEP87       ------------------------------------------------------------ 
PEP88       --------------------------------------------------------DLAD 
PEP89       -----------------------------------------LKN-----KETC------- 
PEP90       -----------------------------GHSESSL-------N-RTTNAQDIKIGR--- 
PEP91       ------CNNEYSMEYCTYSDERNSSP---------------------------------- 
PEP92       -------------------------------------------V-Q----ETNIS--DYS 
PEP93       ----------------------------------------------TLTPLEELYPTNVN 
PEP94       -----------------------------------------C--------------LLNP 
PEP95       -----------------------------------MGGDDLIKY-KE------NFDNFMS 
PEP96       ---------------ITCHIES-LIYDDIEASQDIA------------------------ 
PEP97       --------------------------------------AVL------------------- 
PEP98       -----------------------------------------------------NHFSSAD 
PEP99       ------------------------------------------------------------ 
PEP100      ---------------------------------------------RSVNNVISKNKTLGL 
PEP101      ----------FL----------AE--DFVELFDVTM-------D-C--YSRQ-------- 
PEP102      ----VFINDLDTYQYEYYFYEWNQ------------------------------------ 
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PEP103      ------------------------------------------------------------ 
PEP104      -------------------------------------QNIF-S--TNNKGL-NKYNIDNE 
PEP105      --------------------------------------------------------KEVD 
PEP106      -------------------------------------------H-EDSDIFLETYNLISG 
PEP107      -----------------------------------------------------IEETSIE 
PEP108      -------------------------------------------C--------PLNSNCYV 
PEP109      -----------------SDIHM----DSVDIHDS-I-------D-T--DENA-------- 
PEP110      -----------IT----------E--KLVDIYPSTY-------R-T--LDEPM------- 
PEP111      ---------------------------------YADKEEIIEIV-FDENE---------- 
PEP112      -------------------------------TK------LL------------------- 
PEP113      ---------------------------------------IIEKV-----D------NYYS 
PEP114      -------------------------------------------I-NDYNINENFEKH-QN 
PEP115      ---------------------------------------------IT--PE--NPLEDND 
PEP116      ----------------------------------------GSNS-DESIDNLKVYNDIIE 
PEP117      --------------------------------------EIFDN--VE---------EYKT 
PEP118      -----------------------------------------------------IYFNDLD 
PEP119      -------------------------------------------N-----DIDKEMKTLIP 
PEP120      -----------------------------------------------GNDIKNIREQEND 
PEP121      ---------------------------------------L-ESI-QTFNNL---Y---GD 
PEP122      -------------------------------------------------NITNLLGRIN- 
PEP123      ----------------------------------------LERE-----KQEQLQKEEE- 
PEP124      ------------------------------------------------------------ 
PEP125      --------------------------------------LYECGK-----KI---KEMKWI 
PEP126      -------------------------------------------C-------NAILGS--- 
PEP127      ---------------------------------------W-RDI-NTNKLSEKFQK---- 
PEP128      ---------------------------------LEDIINLS------------------- 
PEP129      -------------------------------------------------------KKVKI 
PEP130      --------------------------------------------------------SFLN 
PEP131      ---------------------------------------------------DIDFKPFFE 
PEP132      -----------------------------------LLWKKHGTI-LDNQNACKYIN---- 
PEP133      ------------------------------------------------------------ 
PEP134      -------------------------------------LPENNKN-----FEEKILHEDIC 
PEP135      ---------------------------MEGLGRSIK-----VEF-EIDRIFKR------- 
PEP136      -----------------------------------------QKW-DK--YKEL---NFSS 
PEP137      --------EG-----IKANIVS-MYPSYADLSLD-------------------------- 
PEP138      ------------------------------------------------------VDDVLS 
PEP139      ----------------------------------KYK----------------LPIEIPL 
PEP140      ------------------------------------------------------------ 
PEP141      --------------------------------QTNKRVLYE------------------- 
PEP142      -------------------------------------LNFLNE---IRTGYLNKYFKK-D 
PEP143      ------------------------------------------------------------ 
PEP144      ----------------------FMYYGLYGLGGRLG-----ANI-KRD------------ 
PEP145      ----------YVSSFIRPDYETKCPP-------------------RYPL----------- 
PEP146      -----------------------------------K-----SKV-F--GTFDQKTGKCKS 
PEP147      ---------------------------------RAEILKQIEKK-----RIEEVMKLY-- 
PEP148      ------------------------------------------------NAEKILGFDDKN 
PEP149      ------------------------------------------------------------ 
PEP150      -------------------------------SSPQR-----LKF-TAGGGF------CGK 
PEP151      -----------------------------------------LK-----------SMIGND 
PEP152      -----------------------------------------VRK-----HIPNNLVDELE 
PEP153      ------------------------------------------------------AYDMY- 
PEP154      ---------------------------------------------------KEVVDELYS 
PEP155      ------------------------------------------------------------ 
PEP156      -------MK--SRRLA---------------E-IQLP--------------KCPHYNND- 
PEP157      -------------------------------PELKKIIDKLNEE-----RIKKYIE---- 
PEP158      ---------------------------------------ASCCK-VH---D-N---YLDN 
PEP159      ---------------------------------------------YK--TANENVKLASS 
PEP160      ------------------------------LNKKTVVRK--------------------- 
PEP161      ------------------------------------------------------------ 
PEP162      ---------------------------------------------YLGSEFDNVEL--KD 
PEP163      ------------------------------------------------------------ 
PEP164      ------------------------------------------------------------ 
PEP165      -------------------------------------------K-----KILKFFPLF-- 
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PEP166      ------------------------------------------------------------ 
PEP167      -------------------------------------------K-----KEEDLIEAFFP 
PEP168      ----------------------------------------------ESLSLDNKYDDYYN 
PEP169      ------------------------------------------KC--------GPNSRCYI 
PEP170      ----------------------------------------------MYNNDKILSKNEVD 
PEP171      -----------YDIQA---------------T-YQFPSTS----------GGNNVIP--- 
PEP172      --------------------------------------EIDS-------TINNLVQEMIH 
PEP173      ---------------------------------------------------------NNV 
PEP174      ---------------------------------------YQKAN-QAVLKAKEASSYDYI 
PEP175      -----------------------------------------VKE-----AAESIMKTLAG 
PEP176      ---------------------------------------------------GYILCS--- 
PEP177      -----------KNKHERSLVTP---LWMKRLC-DN------------------------- 
PEP178      ------------------------------------------------------------ 
PEP179      ---------------------------FCLWNDKIVPRN--------------------- 
PEP180      -----------------------------------LELPYELLT-----D---------- 
PEP181      -------------------FTV----SYVKKSVSPG-------K-SATQV---------- 
PEP182      --------------------------------------DKE------------------- 
PEP183      ---------------------------------------------------------SST 
PEP184      ------------------------------------------------------------ 
PEP185      ------------------------------------------------------------ 
PEP186      -----------------------------------------------------------G 
PEP187      ------------------------------------------------------------ 
PEP188      -----------------------------------------------------------K 
PEP189      ------------------------------------------------------------ 
PEP190      ------------------------------------------------------------ 
PEP191      ------------------------------------------------------------ 
PEP192      ---------------------------------------YISSN-DLTSTNLKVRNNWEH 
PEP193      ---------------------------LEGPIQFSL-------G-KSSGAFRINY----- 
PEP194      ------------------------------------NINILSS--VHRKGR-ILYDSF-- 
PEP195      -------------------------------------HKKREKS-ISPHSYQKVSTKV-- 
PEP196      ------------------------------------KVWGKDVF-----A------GFVT 
PEP197      ----------------------------------------------KFRVPK-------- 
PEP198      -----------------------------------------TKE-TA--NSNNILKTIDE 
PEP199      ------------------------------------------------------------ 
PEP200      ---------------ILGLSNL----VSSN---PSS-------P-F----FDTI------ 
PEP201      ------------------------------PKEFEL-------I-KSRMIHPNIVDRI-- 
PEP202      ---------------LDFVDEPEQFYWFVEHFLSV------------------------- 
PEP203      -------NRSWVSE-------FLKEY-------------------EEPFVNPV------- 
PEP204      --------------------------------------------------------FLFE 
PEP205      ------------------------------------------------------------ 
PEP206      -------------------------------------NFL-------YKN-N-------- 
PEP207      ------------------------------------------------------LKGIDN 
PEP208      ------------------------------------------------------------ 
PEP209      ----------------------------------------E------------------- 
PEP210      --------------------------------QIDD-----EKL-KYGGSFDTIFSGF-- 
PEP211      -------------------------------------------------------YKKTE 
PEP212      ---------------VIGSSMF------------MR-------R-SL---TPNKINEV-- 
PEP213      ------MDH--YNNTF---------------Y-SRLPSLI----------SDNW------ 
PEP214      -VLRIHISNGVLRKIPGCDFN--------------------------------------- 
PEP215      -----------------YSIKPDG--CFSNVYV----------K-R--YPNE-------- 
PEP216      -----------------------------------RLSDYGGKILVKGTNAQNLN----- 
PEP217      ------------------------------------FVLA----------PDEMVYLFYH 
PEP218      ------------------------------------------------------------ 
PEP219      --------------------------------LSDLNNKYHTTI-IKTRVINK------- 
PEP220      ----------YIRNHIDLDFPFDT--DTVKLY---------------------------- 
PEP221      ------------------------------------------------------------ 
PEP222      ----------------------------------------------------NTTKLNLP 
PEP223      --------------------------------AGKVNNKVCKI--QGKPGE--------- 
PEP224      ------------------------------------------------------------ 
PEP225      ------------------------------------------------------------ 
PEP226      --------------------------------------DN-NKE-CLI----DPLDVQKN 
PEP227      ----------------------------ASLKETMNKIDTIE-------------KKIEE 
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PEP228      --------------------------------------NYRRRK-----RITELRKILVE 
PEP229      -----------------------------------RLKENKDYD-VVSSIIQHLDN---- 
PEP230      ------------------------------------------------------------ 
PEP231      ----------------------ADVP-------------------TEGMDVP---FGFFD 
PEP232      ------------------------------------MKMYLA--------------EIFS 
PEP233      ---------------------------------------------------DTLGSSNFS 
PEP234      ----------------------------------------IQCT-Y----KGDNINEIKS 
PEP235      ----------------------------------------------------ELYNSLSN 
PEP236      -------------------------------------------------------ELKIP 
PEP237      -------------------------------------------E-YKPEISD-------- 
PEP238      ----------------------------------KIIKFMQTPM-SAYKNTN-------- 
PEP239      ----------------------------QSLLEMNKLFTNKE-------------KKLNE 
PEP240      -------------------------------------------------TINALRL-RDR 
PEP241      -------------------------------------------Q-YLKNNIFSTSEECSV 
PEP242      ----IHHMNKYQMELYSKMHKLSL------------------------------------ 
PEP243      -------------------------------------------------------EKCYI 
PEP244      --------------------------------------FRHKKF-----D------SSKC 
PEP245      ---------------------------------------------FKYHNPYNISNKIML 
PEP246      ------------------------------------------VI-Q----ISNDVDKLDR 
PEP247      --------------------------MYDKLTNVFFPMN--------------------- 
PEP248      --------------------------------------------------------SMYN 
PEP249      ---------------------FNDFD-------------------GKSMANTWPYFGYYM 
PEP250      -----------------------------------------GGN-MLYRNILYFPNHLPE 
PEP251      --------------------------LFNKLTVDKLLKAMSRA----YTS---------- 
PEP252      ------IDR--TKRYELIPLQR---YRYD---------------------------PF-- 
PEP253      -------------------------------------FNHFSNV-DEAIEYLKGLNIN-- 
PEP254      -------------KNR---------------T-YALPKVK----------GFRFLKQLF- 
PEP255      -----------------------------------------------EQDLQQKKNRKRN 
PEP256      ------------------------------------------------------------ 
PEP257      --------------------TP----TESSHGISDG-------K-KDTSTND-------- 
PEP258      --------------------------LRDSSGRSSG-------R-ST---TPRVRKE--- 
PEP259      ---------------------------MAKLSKQQKKQMYIEKL-----S------SL-- 
PEP260      -------------------------------------------------A------SVRK 
PEP261      --IRTALKK-----------------NLQAVPQIEKLLP--------------------- 
PEP262      ------------------------------------------------------------ 
PEP263      ---------------------------------------------IEGNKSGNGEEHNKH 
PEP264      ---------------------------------------------------------LHK 
PEP265      -------------------------------------------M-QTRKYNKMLSKVET- 
PEP266      -----------------------------------------REI-NINKNIPSYPVKFSK 
PEP267      --------------------------------------------------I---NEQKM- 
PEP268      ----------------------------------------------------NILMDEIE 
PEP269      ---------------------------------------------------------MLE 
PEP270      ---------------------------------------------------KHIVNKIQE 
PEP271      ------------------------------------------------------------ 
PEP272      -------------------------------------------------QI---YKNELK 
PEP273      ------------------------------------------------------------ 
PEP274      ---------------------------------LNFTHKTIQQ-----ILQQQYKNNT-- 
PEP275      ---------------------------------------------Q----EKNTLAQ--F 
PEP276      -----------------------------EHTIYTLYQEIKT-------NLENIEQ---- 
PEP277      ---------------------------------------------KIMQNIQQTTNRLKI 
PEP278      ------------------------LFDYTHLWDNAQ-------F-T--RTKENI------ 
PEP279      --------------------------------------------------------LPEH 
PEP280      ----------------------------------YDKLNEH--------VINNLYTKSKD 
PEP281      ------------------------------------------CI-Q----IKKDVDELYN 
PEP282      -----------------------------------MLSIFQDTK-YGKHKNQQILS---- 
PEP283      ----------------------------------------QEQN-RIYNELQNKIKQIKN 
PEP284      ---------------------------------------------YNKNNIKDIYQQFKN 
PEP285      ----------------------------------NTTETQLNHI-KQNINHFKYF----- 
PEP286      --------------------------------LIQPSHIHLHKM-KLPITQQQ------- 
PEP287      ---------------------------------------------------------LNT 
PEP288      ------------------------------------------------------DKKFSE 
PEP289      --------------------------------------------------KKYIIKEIQN 
PEP290      -------SE-----------------DIQILEEHSKK----------------LQKEIHE 
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PEP291      ------------------------------------------WL-ESVNNIEEKSNILKN 
PEP292      ---------------------------------------------QLLNNIASLNHTLSE 
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